
Supplementary Table. 1  siRNA screen of tumor suppressor genes in HUVEC

Gene ID Gene Z score Z SD
340061 STING1 -4.86 0.1
1613 DAPK3 -3.49 0.4
3661 IRF3 -3.43 0.2
8125 ANP32A -2.87 0.4
8031 NCOA4 -2.70 0.7
1672 DEFB1 -2.54 0.0
10524 KAT5 -2.45 0.3
84632 AFAP1L2 -2.43 0.3
390 RND3 -2.43 0.2

51548 SIRT6 -2.42 0.6
51741 WWOX -2.39 1.3
92304 SCGB3A1 -2.27 0.5
85403 EAF1 -2.27 0.6
29760 BLNK -2.25 0.8
23047 PDS5B -2.20 1.0
29110 TBK1 -2.18 0.2
29072 SETD2 -2.15 0.1
84816 RTN4IP1 -2.09 0.3
6767 ST13 -2.04 0.8
4853 NOTCH2 -2.00 0.8
6424 SFRP4 -1.98 0.2
388 RHOB -1.98 0.8

29108 PYCARD -1.97 0.3
5947 RBP1 -1.94 0.5

117581 TWIST2 -1.90 0.2
10641 NPRL2 -1.88 0.5
56998 CTNNBIP1 -1.87 0.4
2066 ERBB4 -1.86 0.2
23239 PHLPP1 -1.85 0.8
2810 SFN -1.84 0.2
7403 KDM6A -1.82 0.3
79633 FAT4 -1.81 0.3
7739 ZNF185 -1.78 0.3
7182 NR2C2 -1.74 0.3
55901 THSD1 -1.74 0.4
57510 XPO5 -1.74 1.4
27173 SLC39A1 -1.73 0.8
55259 CASC1 -1.73 0.3
7421 VDR -1.73 0.2
55164 SHQ1 -1.72 0.2
8289 ARID1A -1.71 0.4
11315 PARK7 -1.71 0.9
10253 SPRY2 -1.69 0.2
10481 HOXB13 -1.68 0.2



8314 BAP1 -1.67 0.4
3621 ING1 -1.65 0.4
8870 IER3 -1.64 0.4
8572 PDLIM4 -1.64 0.3
2132 EXT2 -1.63 0.1

200504 GKN2 -1.63 0.5
7879 RAB7A -1.62 1.1
3417 IDH1 -1.61 0.4
5519 PPP2R1B -1.61 0.4
1015 CDH17 -1.61 0.5
7869 SEMA3B -1.61 0.8
4494 MT1F -1.61 0.4
10637 LEFTY1 -1.61 0.5
355 FAS -1.59 0.3
5909 RAP1GAP -1.59 0.7
4495 MT1G -1.59 0.2
54556 ING3 -1.58 0.7
7251 TSG101 -1.56 0.5

135138 PACRG -1.56 0.3
695 BTK -1.51 0.1
9891 NUAK1 -1.50 0.1
7422 VEGFA -1.49 0.1
1264 CNN1 -1.47 0.6
43 ACHE -1.43 0.1
375 ARF1 -1.43 0.2
7070 THY1 -1.42 0.3
3248 HPGD -1.42 0.3
27113 BBC3 -1.42 0.3
639 PRDM1 -1.41 0.5
9770 RASSF2 -1.41 0.2
7248 TSC1 -1.41 0.2
7249 TSC2 -1.40 0.1
8404 SPARCL1 -1.40 0.1
2050 EPHB4 -1.39 0.2
27330 RPS6KA6 -1.39 0.3
10277 UBE4B -1.39 0.3
8633 UNC5C -1.38 0.7
2262 GPC5 -1.38 0.5
4916 NTRK3 -1.38 0.4
6041 RNASEL -1.37 0.0
659 BMPR2 -1.37 0.2

83787 ARMC10 -1.36 0.0
5771 PTPN2 -1.35 0.2
79893 GGNBP2 -1.35 1.1
1050 CEBPA -1.34 0.3

222235 FBXL13 -1.34 0.4
79798 ARMC5 -1.32 0.0



7268 TTC4 -1.32 0.3
5795 PTPRJ -1.30 0.3
51523 CXXC5 -1.30 1.7
185 AGTR1 -1.30 0.2
8379 MAD1L1 -1.29 0.2
4814 NINJ1 -1.28 0.2
27253 PCDH17 -1.28 0.2
10653 SPINT2 -1.27 0.3
5783 PTPN13 -1.27 0.5
2203 FBP1 -1.26 0.4
9940 DLEC1 -1.26 0.1
10210 TOPORS -1.25 0.5
56999 ADAMTS9 -1.24 0.3
4311 MME -1.24 0.3
54904 WHSC1L1 -1.22 0.4
23365 ARHGEF12 -1.20 0.0
4087 SMAD2 -1.19 0.0
445 ASS1 -1.18 0.1

84289 ING5 -1.18 0.6
1969 EPHA2 -1.18 1.1
4862 NPAS2 -1.18 0.4
11009 IL24 -1.17 0.4
8821 INPP4B -1.17 0.5
84464 SLX4 -1.17 0.2
1437 CSF2 -1.17 0.3
9368 SLC9A3R1 -1.16 0.3
5934 RBL2 -1.16 0.4
5071 PARK2 -1.14 0.20
79626 TNFAIP8L2 -1.14 0.3
1894 ECT2 -1.14 0.4
11095 ADAMTS8 -1.13 0.4
2145 EZH1 -1.12 0.6
23671 TMEFF2 -1.12 0.3
8841 HDAC3 -1.12 0.7
2626 GATA4 -1.12 0.1
51473 DCDC2 -1.12 1.0
56981 PRDM11 -1.12 0.8
1756 DMD -1.12 0.4
51100 SH3GLB1 -1.11 0.5
6050 RNH1 -1.11 0.4

153090 DAB2IP -1.10 0.5
91608 RASL10B -1.10 0.4
6297 SALL2 -1.09 0.0
1796 DOK1 -1.09 0.4
7048 TGFBR2 -1.07 0.5
688 KLF5 -1.06 0.2

55743 CHFR -1.06 0.3



1030 CDKN2B -1.06 0.2
92597 MOB1B -1.06 0.2
2308 FOXO1 -1.06 0.4
57142 RTN4 -1.05 0.2
1080 CFTR -1.05 0.4
8726 EED -1.04 0.3
6597 SMARCA4 -1.04 0.3
5371 PML -1.03 0.4
4899 NRF1 -1.03 0.6
6648 SOD2 -1.02 0.2
78986 DUSP26 -1.02 0.3
7832 BTG2 -1.02 0.2
463 ZFHX3 -1.02 0.8
3605 IL17A -1.02 0.2

347252 IGFBPL1 -1.01 0.4
122953 JDP2 -1.01 0.8
64579 NDST4 -1.01 0.4
7184 HSP90B1 -1.00 0.3
9113 LATS1 -1.00 0.2
8991 SELENBP1 -0.99 1.0
3094 HINT1 -0.98 0.3
7941 PLA2G7 -0.97 0.2
1739 DLG1 -0.97 0.1
59269 HIVEP3 -0.95 0.4
4144 MAT2A -0.95 1.1
2114 ETS2 -0.95 0.2

219285 SAMD9L -0.95 0.3
57575 PCDH10 -0.94 0.4
1643 DDB2 -0.94 0.3
8682 PEA15 -0.93 0.4
10788 IQGAP2 -0.93 0.4
7980 TFPI2 -0.93 0.3
8915 BCL10 -0.93 0.7
10904 BLCAP -0.93 0.2
170692 ADAMTS18 -0.93 0.3
26260 FBXO25 -0.93 0.2
150094 SIK1 -0.89 0.1
65009 NDRG4 -0.89 0.5
2034 EPAS1 -0.89 0.2
2099 ESR1 -0.89 0.2
6390 SDHB -0.89 1.0
5047 PAEP -0.88 0.3

219699 UNC5B -0.88 0.3
841 CASP8 -0.87 0.2

83593 RASSF5 -0.87 0.3
55630 SLC39A4 -0.87 0.1
4854 NOTCH3 -0.86 0.5



4601 MXI1 -0.86 0.1
7538 ZFP36 -0.86 0.2
5048 PAFAH1B1 -0.85 0.6
3337 DNAJB1 -0.85 0.6
8742 TNFSF12 -0.84 1.1
28996 HIPK2 -0.84 0.3
29119 CTNNA3 -0.84 1.0
7262 PHLDA2 -0.81 0.5
5333 PLCD1 -0.81 0.3
10550 ARL6IP5 -0.81 0.1
57410 SCYL1 -0.80 0.2
7982 ST7 -0.80 0.3
23152 CIC -0.79 0.3
84152 PPP1R1B -0.79 0.3
199 AIF1 -0.79 0.1
1500 CTNND1 -0.78 0.4
863 CBFA2T3 -0.78 0.1
2077 ERF -0.78 0.3

196528 ARID2 -0.78 0.6
160492 LMNTD1 -0.77 0.3
84446 BRSK1 -0.77 0.2
23136 EPB41L3 -0.77 0.4
4640 MYO1A -0.77 0.8
80013 FAM188A -0.77 0.4
668 FOXL2 -0.76 0.3

29948 OSGIN1 -0.76 0.2
5157 PDGFRL -0.76 0.2
1031 CDKN2C -0.76 0.5
57531 HACE1 -0.75 0.5
23582 CCNDBP1 -0.75 0.4
84879 MFSD2A -0.74 0.4
3273 HRG -0.74 0.6
2189 FANCG -0.74 0.1
23032 USP33 -0.74 0.8
84897 TBRG1 -0.74 0.3
5729 PTGDR -0.73 0.7
1687 DFNA5 -0.73 0.6
1848 DUSP6 -0.73 0.5
5789 PTPRD -0.73 0.3
3690 ITGB3 -0.72 0.2
7157 TP53 -0.72 0.1
93492 TPTE2 -0.72 0.3
4692 NDN -0.72 0.2
26524 LATS2 -0.71 0.2
678 ZFP36L2 -0.70 0.1

81848 SPRY4 -0.70 0.4
26468 LHX6 -0.70 0.3



11107 PRDM5 -0.69 0.4
2932 GSK3B -0.69 0.9

339967 TMPRSS11A -0.69 0.33
7520 XRCC5 -0.69 0.2
5524 PPP2R4 -0.68 0.5
90627 STARD13 -0.68 0.4
56954 NIT2 -0.68 0.4
7345 UCHL1 -0.68 0.1
23512 SUZ12 -0.68 0.8
5468 PPARG -0.67 0.4
10553 HTATIP2 -0.67 0.5
4502 MT2A -0.66 0.8
2195 FAT1 -0.66 0.2
6793 STK10 -0.65 0.4
9093 DNAJA3 -0.65 0.3
9052 GPRC5A -0.64 0.4
84934 RITA1 -0.64 0.2
7049 TGFBR3 -0.64 0.5
58189 WFDC1 -0.64 0.1
57586 SYT13 -0.64 1.0
7703 PCGF2 -0.62 0.4
84707 BEX2 -0.62 0.2
5788 PTPRC -0.62 0.1
51474 LIMA1 -0.61 0.6
84872 ZC3H10 -0.61 0.7
2444 FRK -0.61 0.6
55654 TMEM127 -0.61 0.1
838 CASP5 -0.61 0.45
1496 CTNNA2 -0.61 0.3
1026 CDKN1A -0.60 0.5
55193 PBRM1 -0.60 0.3
56940 DUSP22 -0.60 0.2
657 BMPR1A -0.60 0.7
2192 FBLN1 -0.59 0.3
5515 PPP2CA -0.59 0.4
55748 CNDP2 -0.58 0.4
85480 TSLP -0.58 0.2
3164 NR4A1 -0.58 0.3
10612 TRIM3 -0.57 0.3
5925 RB1 -0.57 0.8
6392 SDHD -0.57 0.4
3579 CXCR2 -0.56 0.4
6498 SKIL -0.56 0.2
7545 ZIC1 -0.55 0.4
6688 SPI1 -0.55 0.8
25930 PTPN23 -0.55 0.6
5915 RARB -0.54 0.2



2878 GPX3 -0.54 0.1
54778 RNF111 -0.54 0.6
10370 CITED2 -0.53 0.2
11184 MAP4K1 -0.53 1.1
171024 SYNPO2 -0.52 0.4
9455 HOMER2 -0.52 0.2
51247 PAIP2 -0.52 0.2
2934 GSN -0.52 0.3
2719 GPC3 -0.52 0.5
64326 RFWD2 -0.52 0.4
6282 S100A11 -0.51 0.3
79648 MCPH1 -0.51 0.4
960 CD44 -0.51 0.3
5927 KDM5A -0.50 0.2
8434 RECK -0.50 0.5
6422 SFRP1 -0.47 0.1
3479 IGF1 -0.47 0.5
55591 VEZT -0.47 0.3
7965 AIMP2 -0.47 0.3
1832 DSP -0.47 0.4
94241 TP53INP1 -0.47 0.5
6477 SIAH1 -0.47 0.6
6910 TBX5 -0.47 0.3
5079 PAX5 -0.46 0.1
2070 EYA4 -0.46 0.7
8994 LIMD1 -0.46 0.2
4089 SMAD4 -0.45 0.1
2587 GALR1 -0.45 0.4
3096 HIVEP1 -0.44 0.4
10320 IKZF1 -0.44 0.2
58508 KMT2C -0.44 0.3
4826 NNAT -0.44 0.1
3728 JUP -0.43 0.3
2697 GJA1 -0.43 0.3
56616 DIABLO -0.43 0.1
9447 AIM2 -0.43 0.3
3329 HSPD1 -0.42 0.4
9821 RB1CC1 -0.42 0.6
310 ANXA7 -0.42 0.2

51696 HECA -0.41 0.2
247 ALOX15B -0.41 0.4
9411 ARHGAP29 -0.41 0.4
3678 ITGA5 -0.40 0.2
1647 GADD45A -0.39 0.2
2131 EXT1 -0.39 0.6
2633 GBP1 -0.39 0.5
1387 CREBBP -0.38 0.2



4477 MSMB -0.38 0.6
5465 PPARA -0.38 0.2
10180 RBM6 -0.38 0.3
5320 PLA2G2A -0.38 0.3
8567 MADD -0.38 0.2
55735 DNAJC11 -0.37 0.3
3688 ITGB1 -0.37 0.1
4920 ROR2 -0.37 0.3
51201 ZDHHC2 -0.36 0.3
3977 LIFR -0.36 0.3
4978 OPCML -0.35 0.5
3394 IRF8 -0.35 0.1
1012 CDH13 -0.35 0.3
6596 HLTF -0.35 0.6
22943 DKK1 -0.34 0.1
23327 NEDD4L -0.34 0.3
1739 DLG1 -0.33 0.5
1630 DCC -0.33 0.1
23411 SIRT1 -0.33 0.2
285671 RNF180 -0.33 0.2
116173 CMTM5 -0.32 0.2
53353 LRP1B -0.32 0.7
6772 STAT1 -0.32 0.5
1852 DUSP9 -0.32 0.2
317 APAF1 -0.32 0.2
1620 BRINP1 -0.31 0.5
84417 C2orf40 -0.31 0.6
5071 PARK2 -0.31 0.8
23513 SCRIB -0.31 0.4
5581 PRKCE -0.30 0.3
4216 MAP3K4 -0.30 0.4
50943 FOXP3 -0.30 0.4
2950 GSTP1 -0.30 0.4
3486 IGFBP3 -0.29 0.6
3172 HNF4A -0.29 0.9
23193 GANAB -0.29 0.4
8065 CUL5 -0.29 0.4
5770 PTPN1 -0.28 0.3
9636 ISG15 -0.28 0.6
79026 AHNAK -0.28 0.5
254394 MCM9 -0.28 0.4
10771 ZMYND11 -0.27 0.3
2170 FABP3 -0.27 0.3
6387 CXCL12 -0.27 0.4
2395 FXN -0.27 0.3
4734 NEDD4 -0.26 0.8
8065 CUL5 -0.26 0.3



4015 LOX -0.26 0.6
7068 THRB -0.26 0.3
27132 CPNE7 -0.25 0.1
7159 TP53BP2 -0.25 0.5
6091 ROBO1 -0.25 0.6
9148 NEURL1 -0.25 0.5
2042 EPHA3 -0.24 0.5
22925 PLA2R1 -0.24 0.1
4763 NF1 -0.23 0.2
2521 FUS -0.23 0.9
2146 EZH2 -0.22 0.5
64651 CSRNP1 -0.22 0.5
11178 LZTS1 -0.21 0.5
4616 GADD45B -0.21 0.6
9049 AIP -0.21 0.2
10628 TXNIP -0.21 0.1
5563 PRKAA2 -0.21 0.3
57491 AHRR -0.21 0.4
8795 TNFRSF10B -0.20 0.1
23409 SIRT4 -0.20 0.4
1755 DMBT1 -0.20 0.2
3169 FOXA1 -0.19 0.3
8099 CDK2AP1 -0.19 0.2
51684 SUFU -0.19 0.4
5216 PFN1 -0.19 0.2
8431 NR0B2 -0.19 0.2
5601 MAPK9 -0.18 0.2
23095 KIF1B -0.18 0.3
255877 BCL6B -0.17 0.2
10010 TANK -0.17 0.3
2012 EMP1 -0.17 0.4
650 BMP2 -0.17 0.2

22954 TRIM32 -0.16 0.7
23300 ATMIN -0.15 0.3
414899 BLID -0.15 0.3
5527 PPP2R5C -0.15 0.2
55799 CACNA2D3 -0.15 0.1
56475 RPRM -0.15 0.9
5414 SEPTIN4 -0.15 0.6
472 ATM -0.15 0.3
5602 MAPK10 -0.14 0.4
51129 ANGPTL4 -0.14 0.1
3488 IGFBP5 -0.14 0.0
10078 TSSC4 -0.14 0.5
10472 ZBTB18 -0.13 0.2
1191 CLU -0.13 0.5
1601 DAB2 -0.13 0.1



54766 BTG4 -0.13 0.5
55717 WDR11 -0.13 0.5
5933 RBL1 -0.13 0.2
3627 CXCL10 -0.13 0.8
8665 EIF3F -0.13 0.5
1676 DFFA -0.13 0.2
56849 TCEAL7 -0.13 0.0
26512 INTS6 -0.13 0.5
2134 EXTL1 -0.12 0.3
9901 SRGAP3 -0.12 0.2
11010 GLIPR1 -0.12 0.2
89884 LHX4 -0.12 0.2
4335 MNT -0.12 0.3
9077 DIRAS3 -0.12 0.4
11108 PRDM4 -0.11 0.5
7447 VSNL1 -0.11 0.3
91133 L3MBTL4 -0.11 0.5
115761 ARL11 -0.10 1.3
10768 AHCYL1 -0.10 0.5
134111 UBE2QL1 -0.09 0.3
1002 CDH4 -0.09 0.5
5522 PPP2R2C -0.08 0.4
51177 PLEKHO1 -0.08 0.1
338442 HCAR2 -0.08 0.6
79961 DENND2D -0.08 0.2
10273 STUB1 -0.08 0.3
23612 PHLDA3 -0.07 0.4
8406 SRPX -0.07 0.3
2706 GJB2 -0.07 0.5
3611 ILK -0.07 0.3
22806 IKZF3 -0.07 0.6
115426 UHRF2 -0.06 0.2
117153 MIA2 -0.06 0.1
26959 HBP1 -0.06 0.6
92344 GORAB -0.06 0.2
139285 AMER1 -0.06 0.5
2035 EPB41 -0.05 0.4
23604 DAPK2 -0.05 0.1
5196 PF4 -0.05 0.2
4849 CNOT3 -0.05 0.4
1602 DACH1 -0.04 0.1
2041 EPHA1 -0.04 0.8
9314 KLF4 -0.04 0.2

257218 SHPRH -0.03 1.3
4921 DDR2 -0.03 0.2
2322 FLT3 -0.03 0.3
4507 MTAP -0.01 0.2



284406 ZFP82 -0.01 1.0
57805 CCAR2 -0.01 0.5
9521 EEF1E1 -0.01 0.2
63035 BCORL1 -0.01 0.7
26136 TES -0.01 0.6
283349 RASSF3 0.00 0.3
3175 ONECUT1 0.00 0.0
4499 MT1M 0.01 0.3
1316 KLF6 0.01 0.6
6924 TCEB3 0.01 0.3
104 ADARB1 0.01 0.2

51700 CYB5R2 0.02 0.3
1786 DNMT1 0.02 0.3
6294 SAFB 0.02 0.3
1915 EEF1A1 0.03 0.2

222236 NAPEPLD 0.03 0.2
3880 KRT19 0.03 0.7
8838 WISP3 0.04 0.3
7429 VIL1 0.04 0.2
11145 PLA2G16 0.05 0.1
4221 MEN1 0.05 0.8
84651 SPINK7 0.05 0.3
22882 ZHX2 0.05 0.4
29997 GLTSCR2 0.05 0.9
171023 ASXL1 0.06 0.4
55818 KDM3A 0.07 0.3
4773 NFATC2 0.07 0.3
7490 WT1 0.07 0.3
1528 CYB5A 0.07 0.3
4013 VWA5A 0.07 0.3
55223 TRIM62 0.08 0.2
5331 PLCB3 0.08 0.1
56287 GKN1 0.08 0.3
55544 RBM38 0.08 0.5
114757 CYGB 0.09 0.4
6929 TCF3 0.09 0.5
8577 TMEFF1 0.09 0.5
5101 PCDH9 0.09 0.1
7799 PRDM2 0.09 0.5
25855 BRMS1 0.09 0.7
7056 THBD 0.10 0.3
11080 DNAJB4 0.10 0.5
4033 LRMP 0.10 0.6
11068 CYB561D2 0.10 0.1
6117 RPA1 0.10 0.4
2271 FH 0.11 0.1
2048 EPHB2 0.11 0.3



6664 SOX11 0.11 0.2
51364 ZMYND10 0.12 0.2
5906 RAP1A 0.12 0.4
2103 ESRRB 0.12 0.4
4045 LSAMP 0.12 0.4
1612 DAPK1 0.13 0.3
6595 SMARCA2 0.13 0.1
383 ARG1 0.13 0.1

201501 ZBTB7C 0.13 0.5
283518 KCNRG 0.13 1.0
259230 SGMS1 0.13 0.6
8626 TP63 0.13 0.1
7405 UVRAG 0.14 0.7
1017 CDK2 0.14 0.9
5625 PRODH 0.14 0.3
23328 SASH1 0.14 0.5
8453 CUL2 0.14 0.7

130399 ACVR1C 0.14 0.5
3428 IFI16 0.15 0.9
6925 TCF4 0.15 0.6

378708 APITD1 0.15 0.5
4771 NF2 0.16 0.3
580 BARD1 0.16 0.2
5074 PAWR 0.16 0.8
9429 ABCG2 0.17 0.3
64478 CSMD1 0.17 0.2
5573 PRKAR1A 0.17 0.5
26257 NKX2-8 0.17 0.1
6416 MAP2K4 0.18 0.4
9788 MTSS1 0.18 0.4

219333 USP12 0.18 0.7
3662 IRF4 0.18 0.5
5936 RBM4 0.18 0.3
8650 NUMB 0.19 0.4
84700 MYO18B 0.19 0.4
25792 CIZ1 0.19 0.3
9255 AIMP1 0.19 0.1
6678 SPARC 0.19 0.2
6711 SPTBN1 0.19 1.2
10562 OLFM4 0.20 0.1
9988 DMTF1 0.20 0.4
2309 FOXO3 0.20 0.2
10769 PLK2 0.20 0.6
27232 GNMT 0.20 0.5
7158 TP53BP1 0.21 0.2
8805 TRIM24 0.21 0.8
27250 PDCD4 0.21 0.4



4897 NRCAM 0.21 1.2
1027 CDKN1B 0.22 0.4
401 PHOX2A 0.22 0.9

11122 PTPRT 0.22 0.2
2135 EXTL2 0.22 0.3
249 ALPL 0.22 0.7
6405 SEMA3F 0.22 0.1
5276 SERPINI2 0.23 0.1
5727 PTCH1 0.23 0.3
5580 PRKCD 0.23 0.3
6876 TAGLN 0.24 0.6
581 BAX 0.24 0.2
3685 ITGAV 0.24 0.5
27302 BMP10 0.24 0.2
90480 GADD45GIP1 0.25 0.3
5080 PAX6 0.25 0.2
56925 LXN 0.25 0.1
10154 PLXNC1 0.26 0.3
864 RUNX3 0.26 0.9

80319 CXXC4 0.26 0.2
5310 PKD1 0.27 0.4
10817 FRS3 0.27 0.6
7071 KLF10 0.27 0.3
11334 TUSC2 0.27 0.3
6850 SYK 0.27 0.4
8856 NR1I2 0.28 0.5
84911 ZNF382 0.28 0.4
10152 ABI2 0.28 0.1
835 CASP2 0.29 0.2
141 ADPRH 0.29 0.4
1843 DUSP1 0.29 0.2

199731 CADM4 0.29 0.3
54739 XAF1 0.30 0.6
10018 BCL2L11 0.30 0.4
9547 CXCL14 0.30 0.5
1958 EGR1 0.30 0.1
10950 BTG3 0.30 0.3
2903 GRIN2A 0.30 0.5
2013 EMP2 0.30 0.2
22933 SIRT2 0.30 0.4
1029 CDKN2A 0.31 0.3
6389 SDHA 0.31 0.2
8313 AXIN2 0.31 0.1

286826 LIN9 0.31 0.2
8454 CUL1 0.31 0.8
26047 CNTNAP2 0.31 0.3
7078 TIMP3 0.32 0.1



151742 PPM1L 0.32 0.6
675 BRCA2 0.32 0.5
1111 CHEK1 0.32 0.1
83595 SOX7 0.32 0.1
80012 PHC3 0.33 0.9
5533 PPP3CC 0.33 0.1
3732 CD82 0.33 0.3
55840 EAF2 0.33 0.1
5100 PCDH8 0.33 0.2
55275 VPS53 0.34 0.3
4928 NUP98 0.34 0.1
9353 SLIT2 0.34 0.1
3663 IRF5 0.34 0.7
54984 PINX1 0.34 0.5
545 ATR 0.34 0.4
7428 VHL 0.34 0.3
5037 PEBP1 0.34 0.4
51339 DACT1 0.35 1.1
60561 RINT1 0.35 0.2
652 BMP4 0.35 0.7

112858 TP53RK 0.35 0.4
9656 MDC1 0.35 0.2
1634 DCN 0.35 0.5

137970 UNC5D 0.35 0.1
4683 NBN 0.35 0.2
64866 CDCP1 0.36 0.3
5178 PEG3 0.37 0.4
1028 CDKN1C 0.37 0.4
2272 FHIT 0.37 0.5
1959 EGR2 0.37 0.3

114826 SMYD4 0.37 0.6
8848 TSC22D1 0.37 0.5
7431 VIM 0.37 0.4
23410 SIRT3 0.38 0.8
5629 PROX1 0.38 0.2

644943 RASSF10 0.39 0.5
220296 HEPACAM 0.39 0.3
5889 RAD51C 0.39 0.3
1946 EFNA5 0.39 0.2
11083 DIDO1 0.40 1.8
51147 ING4 0.40 0.4
90993 CREB3L1 0.40 0.4
112858 TP53RK 0.40 0.3

641 BLM 0.41 0.6
301 ANXA1 0.41 0.5
8312 AXIN1 0.41 0.2
89870 TRIM15 0.42 0.2



140628 GATA5 0.42 1.2
57107 PDSS2 0.42 0.0
55749 CCAR1 0.43 0.5
23221 RHOBTB2 0.43 0.3
123879 DCUN1D3 0.43 0.4
26608 TBL2 0.43 0.7
9318 COPS2 0.43 0.2
1847 DUSP5 0.43 0.2
80198 MUS81 0.43 0.4
6273 S100A2 0.43 0.5
4118 MAL 0.44 0.4
23189 KANK1 0.44 0.2
665 BNIP3L 0.44 0.2

146691 TOM1L2 0.45 0.9
8190 MIA 0.45 0.2
2100 ESR2 0.46 0.4
4830 NME1 0.46 0.1
10424 PGRMC2 0.46 0.5
613 BCR 0.47 0.3

54802 TRIT1 0.47 0.3
26471 NUPR1 0.47 0.4
2984 GUCY2C 0.47 0.2
5078 PAX4 0.47 0.5
23705 CADM1 0.48 0.5
2779 GNAT1 0.48 0.2

123920 CMTM3 0.48 0.5
22807 IKZF2 0.48 0.4
7067 THRA 0.49 0.1
8772 FADD 0.50 0.5
51343 FZR1 0.50 0.2
7128 TNFAIP3 0.50 0.0
5782 PTPN12 0.50 0.3

112464 PRKCDBP 0.50 0.4
8635 RNASET2 0.50 0.3
90427 BMF 0.50 0.5
4436 MSH2 0.50 0.6
54845 ESRP1 0.51 0.1
11200 CHEK2 0.51 0.6
3065 HDAC1 0.51 0.4
23541 SEC14L2 0.51 0.5
9046 DOK2 0.51 0.4
406 ARNTL 0.51 0.4

253738 EBF3 0.52 0.2
1803 DPP4 0.52 0.4
3487 IGFBP4 0.52 0.6
55615 PRR5 0.52 0.7
3170 FOXA2 0.52 0.3



5325 PLAGL1 0.53 0.5
8405 SPOP 0.53 0.4
11337 GABARAP 0.53 0.5
5931 RBBP7 0.54 0.3
91768 CABLES1 0.54 0.2
65268 WNK2 0.54 0.1
8930 MBD4 0.54 0.2
7791 ZYX 0.55 0.4
999 CDH1 0.55 0.7
95 ACY1 0.55 0.3

26298 EHF 0.56 0.4
9076 CLDN1 0.56 0.8
7020 TFAP2A 0.57 0.1
26018 LRIG1 0.57 0.2
5777 PTPN6 0.57 0.2
2049 EPHB3 0.57 0.5
11197 WIF1 0.57 0.2
286319 TUSC1 0.57 0.2
5655 KLK10 0.58 0.20
55233 MOB1A 0.58 0.5
1523 CUX1 0.58 0.2

160728 SLC5A8 0.58 0.2
9462 RASAL2 0.59 0.6
4057 LTF 0.59 0.4
54979 HRASLS2 0.59 0.7
79930 DOK3 0.60 0.3
112399 EGLN3 0.60 0.3
23586 DDX58 0.60 0.3
867 CBL 0.60 0.5
847 CAT 0.60 1.4

65979 PHACTR4 0.60 0.1
8554 PIAS1 0.60 0.4
324 APC 0.60 0.6
3622 ING2 0.60 0.2
57863 CADM3 0.61 0.2
5337 PLD1 0.61 0.2
50486 G0S2 0.61 0.1
57509 MTUS1 0.61 0.4
84260 TCHP 0.61 0.3
27303 RBMS3 0.61 0.2
5781 PTPN11 0.62 0.2
10399 GNB2L1 0.62 0.4
1003 CDH5 0.63 0.1
9937 DCLRE1A 0.64 0.3
10077 TSPAN32 0.64 0.4
83719 YPEL3 0.64 0.1
149628 PYHIN1 0.64 0.0



1490 CTGF 0.64 0.4
25898 RCHY1 0.64 0.6
3400 ID4 0.64 0.2
892 CCNC 0.65 0.6

27075 TSPAN13 0.65 0.2
1869 E2F1 0.66 0.5
857 CAV1 0.66 0.3
7045 TGFBI 0.67 0.2
889 KRIT1 0.67 0.2

27429 HTRA2 0.67 0.1
30845 EHD3 0.68 0.5
9590 AKAP12 0.68 0.2
57599 WDR48 0.68 0.9
3482 IGF2R 0.68 0.5
231 AKR1B1 0.68 0.3
5347 PLK1 0.68 0.4
2051 EPHB6 0.68 0.5
2273 FHL1 0.69 0.1
1825 DSC3 0.69 0.2

116135 LRRC3B 0.69 0.3
29998 GLTSCR1 0.69 0.7
57659 ZBTB4 0.70 0.1
7128 TNFAIP3 0.70 0.6
8100 IFT88 0.70 0.4
11228 RASSF8 0.71 0.7
26038 CHD5 0.71 0.1
167465 ZNF366 0.71 0.4
64753 CCDC136 0.71 0.9
3091 HIF1A 0.71 0.1
23261 CAMTA1 0.72 0.4
8744 TNFSF9 0.72 0.2
4149 MAX 0.73 0.3
23336 SYNM 0.73 1.1
57447 NDRG2 0.73 0.5
6794 STK11 0.74 0.4
10432 RBM14 0.75 0.7
79831 KDM8 0.76 0.1
51780 KDM3B 0.76 0.2
638 BIK 0.76 0.2

10409 BASP1 0.77 0.3
25833 POU2F3 0.77 0.3
8711 TNK1 0.77 1.0

373863 DND1 0.78 0.2
4804 NGFR 0.78 0.2
83989 FAM172A 0.78 0.8
7462 LAT2 0.79 0.4
1045 CDX2 0.79 0.6



51237 MZB1 0.79 0.1
10397 NDRG1 0.79 0.2
9486 CHST10 0.79 0.1
3679 ITGA7 0.79 0.2
8788 DLK1 0.79 0.9
467 ATF3 0.80 0.6

57111 RAB25 0.80 0.2
57167 SALL4 0.80 0.4
84295 PHF6 0.81 0.7
7161 TP73 0.81 0.3
6934 TCF7L2 0.81 0.5
4851 NOTCH1 0.81 0.4
8643 PTCH2 0.82 0.6
4303 FOXO4 0.82 0.2
196 AHR 0.82 0.4
2972 BRF1 0.82 0.9
10633 RASL10A 0.82 0.2
3090 HIC1 0.82 0.0

401494 HACD4 0.83 0.5
2120 ETV6 0.83 0.3
54206 ERRFI1 0.83 0.3
1540 CYLD 0.84 0.2
7053 TGM3 0.84 0.3
11186 RASSF1 0.84 0.2
27022 FOXD3 0.85 0.1
253559 CADM2 0.85 0.4
79791 FBXO31 0.85 0.5
4824 NKX3-1 0.86 0.6
1474 CST6 0.86 0.6

121227 LRIG3 0.87 0.6
51196 PLCE1 0.88 0.1
5887 RAD23B 0.88 0.2
387 RHOA 0.88 1.0

92335 STRADA 0.89 0.5
159989 CCDC67 0.89 0.9
5562 PRKAA1 0.89 0.3
55966 AJAP1 0.90 0.5
27316 RBMX 0.90 0.2
8678 BECN1 0.90 0.4

152573 SHISA3 0.90 0.3
6125 RPL5 0.91 0.4
55124 PIWIL2 0.91 0.2
8797 TNFRSF10A 0.91 0.1
8437 RASAL1 0.91 0.1
672 BRCA1 0.91 0.4
5920 RARRES3 0.92 0.4
11281 POU6F2 0.92 0.3



274 BIN1 0.92 0.3
2316 FLNA 0.92 0.2
7044 LEFTY2 0.92 0.3

201163 FLCN 0.92 0.3
6997 TDGF1 0.93 0.4
1147 CHUK 0.93 0.5

116071 BATF2 0.93 0.5
137075 CLDN23 0.93 0.3

142 PARP1 0.94 0.3
4292 MLH1 0.95 0.2
861 RUNX1 0.95 0.1
429 ASCL1 0.97 0.1

23405 DICER1 0.97 0.1
5516 PPP2CB 0.97 0.6
8651 SOCS1 0.98 1.4
29959 NRBP1 0.98 0.8
6672 SP100 0.99 0.0
10514 MYBBP1A 1.00 0.2
4856 NOV 1.00 0.2
1105 CHD1 1.00 0.1
1473 CST5 1.00 0.3
5268 SERPINB5 1.00 0.4
7270 TTF1 1.00 0.1
10181 RBM5 1.01 0.2
29914 UBIAD1 1.02 0.6
822 CAPG 1.02 0.2

127700 OSCP1 1.02 0.3
1036 CDO1 1.02 0.3
27165 GLS2 1.03 0.0
90249 UNC5A 1.04 0.7
1021 CDK6 1.04 0.2
8013 NR4A3 1.04 0.3
9141 PDCD5 1.04 0.0
60401 EDA2R 1.04 0.4
27122 DKK3 1.05 0.2
2619 GAS1 1.05 0.4
10217 CTDSPL 1.05 0.3
54756 IL17RD 1.05 0.3
79192 IRX1 1.05 0.1
6135 RPL11 1.05 0.7
1870 E2F2 1.06 0.1
27129 HSPB7 1.06 0.3
5241 PGR 1.07 0.3

114907 FBXO32 1.08 0.1
27086 FOXP1 1.08 0.4
140690 CTCFL 1.08 0.1
7474 WNT5A 1.09 0.2



9365 KL 1.09 0.1
1009 CDH11 1.10 0.2
94031 HTRA3 1.11 0.32
84525 HOPX 1.12 0.5
6776 STAT5A 1.12 0.5
6502 SKP2 1.12 0.5
9538 EI24 1.13 0.3
7704 ZBTB16 1.14 0.3
2296 FOXC1 1.14 0.4
920 CD4 1.15 0.2
4869 NPM1 1.15 0.1
5728 PTEN 1.16 0.3
50514 DELEC1 1.17 0.4
3014 H2AFX 1.17 0.1
29117 BRD7 1.20 0.4
5499 PPP1CA 1.21 0.7
49860 CRNN 1.21 0.3
80023 NRSN2 1.22 0.5
54971 BANP 1.22 0.5
2952 GSTT1 1.22 0.2
1326 MAP3K8 1.23 0.7
10912 GADD45G 1.24 0.4
10048 RANBP9 1.24 0.2
6774 STAT3 1.25 0.1
6134 RPL10 1.25 0.2
64682 ANAPC1 1.26 0.0
8864 PER2 1.26 0.1

144165 PRICKLE1 1.26 0.3
3659 IRF1 1.26 0.3
79365 BHLHE41 1.26 0.4
4163 MCC 1.28 0.5
83937 RASSF4 1.28 0.3
634 CEACAM1 1.28 0.8
246 ALOX15 1.29 0.3
5316 PKNOX1 1.29 0.7
1789 DNMT3B 1.30 0.1
5300 PIN1 1.30 0.2
23635 SSBP2 1.30 0.2
3490 IGFBP7 1.31 0.2
10335 MRVI1 1.32 0.1
3996 LLGL1 1.33 0.2
51330 TNFRSF12A 1.33 0.2
57727 NCOA5 1.33 0.6
6898 TAT 1.34 0.1
3651 PDX1 1.34 0.4
54583 EGLN1 1.35 0.3
79728 PALB2 1.37 0.2



5579 PRKCB 1.39 2.1
7476 WNT7A 1.39 0.1
9667 SAFB2 1.40 0.2
9025 RNF8 1.40 0.6
9516 LITAF 1.42 0.6
3483 IGFALS 1.42 0.1
10019 SH2B3 1.42 0.3
4485 MST1 1.43 0.4
51720 UIMC1 1.44 0.2
23560 GTPBP4 1.44 0.8
1801 DPH1 1.44 0.7
563 AZGP1 1.45 0.9
5932 RBBP8 1.45 0.1
10413 YAP1 1.46 0.2
7040 TGFB1 1.46 0.2
1871 E2F3 1.46 0.3
5653 KLK6 1.47 0.22
11074 TRIM31 1.47 1.8
4790 NFKB1 1.47 0.2
1052 CEBPD 1.48 0.4
9021 SOCS3 1.49 0.8
9781 RNF144A 1.51 0.6
5245 PHB 1.51 0.0
64101 LRRC4 1.53 0.2
57758 SCUBE2 1.56 0.4
3814 KISS1 1.57 0.2
5654 HTRA1 1.58 0.4
8854 ALDH1A2 1.60 0.5

374654 KIF7 1.61 0.3
1452 CSNK1A1 1.61 0.1
5494 PPM1A 1.62 0.5
7290 HIRA 1.62 0.4
79759 ZNF668 1.63 0.6
55294 FBXW7 1.64 0.3
23035 PHLPP2 1.65 0.1
4486 MST1R 1.67 1.1
860 RUNX2 1.67 0.3
3104 ZBTB48 1.69 0.6
2137 EXTL3 1.70 0.4
55450 CAMK2N1 1.70 0.6
6425 SFRP5 1.70 0.5
5411 PNN 1.73 0.2
6196 RPS6KA2 1.73 0.1
5796 PTPRK 1.76 0.3
7057 THBS1 1.80 0.8
79577 CDC73 1.80 0.2
26585 GREM1 1.80 0.2



1654 DDX3X 1.82 0.1
6423 SFRP2 1.85 0.2
4627 MYH9 1.85 0.4
10206 TRIM13 1.90 0.3
23087 TRIM35 1.91 0.2
164656 TMPRSS6 1.97 0.3
27030 MLH3 2.00 0.2
6764 ST5 2.03 0.20
4082 MARCKS 2.14 0.4
2735 GLI1 2.22 0.9
10664 CTCF 2.27 0.0
54790 TET2 2.38 0.4
148252 DIRAS1 2.38 0.3
6665 SOX15 2.41 0.2
6598 SMARCB1 2.49 0.3
56666 PANX2 2.50 0.2
6599 SMARCC1 2.80 0.7
23468 CBX5 2.92 0.7
1910 EDNRB 4.27 0.5



Supplementary Table. 2  Genes scored in phosphoproteomics, related to Figure 6 and Figure 7

Raw data of phosphoproteomics are available with the following orders;
DATA SET NO. NOTE

1 phosphosites downregulated in shDAPK3#1 cells (420 genes)(P<0.05, log2FC<-0.4)
2 phosphosites downregulated in shTBK1#1 cells (887 genes)(P<0.05, log2FC<-0.4)
3 phosphosites donwregulated in both shDAPK3#1 and shTBK1#1 cells (301 genes)(P<0.05, log2FC<-0.4)

phosphosites downregulated in shDAPK3#1 cells and shTBK1#1 cells at different phosphosite(s) in the same protein(29 genes) (P<0.05, log2FC<-0.4)
blue; P<0.05, log2FC<-0.4 for shDAPK3#1
yellow; P<0.05, logFC<-0.4 for shTBK1#1
phosphosites downregulated at DAPK3 concensus site (R/K-X-X-S/T) in shDAPK3#1 cells(165 genes) (P<0.05, log2FC<-0.4)
16 proteins in red character have phosphosites corresponds to both DAPK3 concensus and IKK consensus (S-X-X-X-S/T) 
E3 ligases which phosphorylation were downregulated at DAPK3 concensus site (R/K-X-X-S/T) in shDAPK3#1 cells and/or shTBK1#1 cells
*; P<0.05, log2FC<-0.4 for shDAPK3#1, $; P<0.1, log2FC<-0.4 for shDAPK3#1, #; P<0.05, log2FC<-0.4 for shTBK1#1

4

5

6



1. Phosphosites downregulated in shDAPK3#1 cells (420 genes)(P<0.05, log2FC<-0.4)
Unique ID_REAL Protein ID Gene Gene ID Description Prot_Loc PTM_Score Flank_Seq shControl-1shControl-2shControl-3shDAPK3#1-1shDAPK3#1-2shDAPK3#1-3shDAPK3#1_AVGshControl_AVGFC F test P value LogFC
A0A087WTT2_lSsTDDGYIDLQFk_S2_S3_T4_1 A0A087WTT2 TMEM230 29058 Transmembrane protein 230 S23.S24.T25 32.81;32.81;32.81 KVKYSRLSSTDDGYI.VKYSRLSSTDDGYID.KYSRLSSTDDGYIDL 0.178482 0.244887 0.179319 0.11008 0.098079 0.142562 0.116907 0.200896 0.581926 0.534659 0.03084 -0.78109
A0A087WXF8_rRsFQDYTGQk_S3_1 A0A087WXF8 ZCCHC17 51538 zinc finger CCHC-type containing 17 S136 99.21 QEERRRRSFQDYTGQ 0.363187 0.296866 0.320236 0.176035 0.243942 0.172443 0.197473 0.326763 0.604332 0.821674 0.012981 -0.72659
A0A087X1R1_sTSFGVPNANSIk_S1_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 Smoothelin S875 84.39 PRAAVQRSTSFGVPN 0.397225 0.278898 0.327075 0.161737 0.252961 0.18815 0.20095 0.334399 0.600927 0.767194 0.038035 -0.73474
A0A087X1R1_sTsFGVPNANSIk_S3_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 Smoothelin S877 92.19 AAVQRSTSFGVPNAN 0.261246 0.256548 0.225153 0.136669 0.140623 0.216575 0.164623 0.247649 0.664741 0.319129 0.042928 -0.58914
A0A087X2D8_kRsSTLSQLPGDk_S3_1 A0A087X2D8 SPAG9 9043 sperm associated antigen 9 S584 91.11 TPSVKKRSSTLSQLP 0.205292 0.198958 0.178189 0.121135 0.143717 0.122428 0.129093 0.194146 0.664928 0.888918 0.004069 -0.58873
A0A096LPC5_kVQStADIFGDEEGDLFk_S4_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478 94.33 SKTRKVQSTADIFGD 0.198902 0.222969 0.221624 0.129463 0.136937 0.138133 0.134844 0.214498 0.628649 0.21544 0.000648 -0.66967
A0A096LPC5_kVQsTADIFGDEEGDLFkEk_S4_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478 91.44 SKTRKVQSTADIFGD 0.226869 0.192276 0.200855 0.095639 0.112244 0.104536 0.10414 0.206667 0.503903 0.350889 0.000862 -0.98878
A0A096LPC5_kVQsTADIFGDEEGDLFkEk_S4_T5_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478.T479 50;50 SKTRKVQSTADIFGD.KTRKVQSTADIFGDE 0.238333 0.187364 0.229894 0.11232 0.11143 0.081297 0.101682 0.21853 0.465301 0.589439 0.003398 -1.10376
A0A096LPC5_stGVFQDEELLFSHk_S1_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S836 95.49 DPDAHPKSTGVFQDE 0.219783 0.218866 0.203679 0.109032 0.113906 0.104072 0.109003 0.214109 0.5091 0.456264 6.01E-05 -0.97398
A0A0A0MRM9_gGSIsVQVNSIk_S3_S5_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S695.S697 50;50 RGSYRGGSISVQVNS.SYRGGSISVQVNSIK 0.289189 0.268845 0.253498 0.150135 0.164336 0.187157 0.16721 0.27051 0.618126 0.957715 0.002294 -0.69403
A0A0A0MRM9_gsYRGGSISVQVNSIk_S2_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S690 92.76 KTKKKRGSYRGGSIS 0.265911 0.268107 0.303135 0.144708 0.162085 0.219076 0.17529 0.279051 0.628164 0.447508 0.01522 -0.67079
A0A0A0MS90_aLAPsPPAEFIYYcVDEDELkR_S5_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S336 100 HPRALAPSPPAEFIY 0.266714 0.295254 0.30297 0.239191 0.155369 0.212484 0.202348 0.288313 0.701835 0.331847 0.033675 -0.5108
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S14_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S320 83.04 PLPPPPPSQSPEPTE 0.222767 0.186402 0.197609 0.149224 0.159351 0.130462 0.146345 0.20226 0.723553 0.765073 0.01502 -0.46683
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S14_S16_1A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S320.S322 49.77;49.77 PLPPPPPSQSPEPTE.PPPPPSQSPEPTEPH 0.195595 0.181944 0.222907 0.143306 0.143397 0.138729 0.141811 0.200149 0.708526 0.032225 0.038171 -0.49711
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S16_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S322 96.59 PPPPPSQSPEPTEPH 0.219165 0.180648 0.225574 0.150811 0.169757 0.1403 0.153623 0.208462 0.736933 0.54799 0.029092 -0.4404
A0A0A0MT60_dsAAPSPIPGADNLSADPVVSPPTSIPFk_S6_1 A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S336 89.02 SRDSAAPSPIPGADN 0.196017 0.197445 0.162172 0.146304 0.11476 0.135996 0.132354 0.185211 0.714608 0.787164 0.023356 -0.48478
A0A0G2JK23_rktmQGEGPQLLLSEAVSR_T3_1 A0A0G2JK23 BAG6 7917 BCL2 associated athanogene 6 T1053 100 MPAKRRKTMQGEGPQ 0.223186 0.251044 0.219192 0.146726 0.131888 0.140124 0.139579 0.231141 0.603872 0.310137 0.001099 -0.72769
A0A0G2JNT7_ksPLSSILFSALDSDTR_S2_1 A0A0G2JNT7 KANSL1 284058 KAT8 regulatory NSL complex subunit 1 S268 100 VKLEGKKSPLSSILF 0.197406 0.20716 0.220715 0.143546 0.146863 0.152173 0.147528 0.208427 0.707814 0.242831 0.001076 -0.49856
A0A0G2JNT7_qLsTSSDSPAPASSSSQVTASTSQQPVRR_S3_1 A0A0G2JNT7 KANSL1 284058 KAT8 regulatory NSL complex subunit 1 S827 77.59 SPLVRQLSTSSDSPA 0.234911 0.222625 0.174126 0.145943 0.08133 0.104025 0.110432 0.210554 0.524485 0.980295 0.019478 -0.93103
A0A0G2JPT5_gNLsSLEQIYGLENSk_S4_S5_1 A0A0G2JPT5 RAD17 5884 RAD17 checkpoint clamp loader component S70.S71 50;50 ARKRGNLSSLEQIYG.RKRGNLSSLEQIYGL 0.283318 0.231699 0.266543 0.161384 0.146617 0.150938 0.152979 0.26052 0.587207 0.153507 0.002447 -0.76806
A0A0J9YWL0_dTcVQsPISSFPcTDLk_S6_1 A0A0J9YWL0 CRYBG1 202 crystallin beta-gamma domain containing 1 S892 99.93 PKDTCVQSPISSFPC 0.228693 0.215398 0.203023 0.107085 0.156602 0.133511 0.132399 0.215705 0.613799 0.423266 0.006649 -0.70416
A0A0U1RQK7_rsPVPAQIAITVPk_S2_1 A0A0U1RQK7 EIF4G3 8672 eukaryotic translation initiation factor 4 gamma 3 S684 100 QNLNSRRSPVPAQIA 0.168365 0.174082 0.213441 0.119053 0.131967 0.147384 0.132801 0.185296 0.716698 0.500803 0.032661 -0.48056
A0A0U1RQK7_sPVPAQIAITVPk_S1_1 A0A0U1RQK7 EIF4G3 8672 eukaryotic translation initiation factor 4 gamma 3 S684 100 QNLNSRRSPVPAQIA 0.190221 0.218165 0.183485 0.130653 0.127232 0.133871 0.130586 0.19729 0.661895 0.063135 0.003477 -0.59533
A0A0U1RR27_mNsSFSVkPFEk_S3_1 A0A0U1RR27 DENND4A 10260 DENN domain containing 4A S1195 94.47 KRIQRMNSSFSVKPF 0.306535 0.260425 0.190721 0.100443 0.061101 0.092479 0.084674 0.252561 0.335264 0.225788 0.009327 -1.57663
A0A1B0GTL5_kSsLTQSNTSLGSDSTLSSASGSLAYQGPGAELLTR_S2_S3_T5_1A0A1B0GTL5 RAB11FIP5 26056 RAB11 family interacting protein 5 S243.S244.T246 32.95;32.95;32.95 LRNKLRKSSLTQSNT.RNKLRKSSLTQSNTS.KLRKSSLTQSNTSLG 0.255092 0.281192 0.264223 0.174002 0.15559 0.177616 0.169069 0.266836 0.633609 0.886064 0.000674 -0.65833
A0A1B0GVL4_sNPTPmEPtSPGEHQQNSk_T9_1 A0A1B0GVL4 FAM193A 8603 family with sequence similarity 193 member A T1419 88.95 NPTPMEPTSPGEHQQ 0.238913 0.221129 0.228656 0.151452 0.152211 0.159534 0.154399 0.229566 0.672569 0.399944 0.000199 -0.57225
A0A2R8Y5V8_qLSGsTPSLNk_S5_1 A0A2R8Y5V8 FRY 10129 FRY microtubule binding protein S2552 89.48 EERQLSGSTPSLNKM 0.178038 0.173784 0.156676 0.148958 0.095771 0.108886 0.117872 0.169499 0.695411 0.285496 0.040417 -0.52406
A0A2R8Y5V8_qLSGsTPSLNk_S5_T6_1 A0A2R8Y5V8 FRY 10129 FRY microtubule binding protein S2552.T2553 48.51;48.51 EERQLSGSTPSLNKM.ERQLSGSTPSLNKMH 0.180777 0.183357 0.153763 0.144933 0.095594 0.109166 0.116564 0.172632 0.675217 0.585187 0.032758 -0.56658
A0A2R8YE63_qNsSSSDSGGSIVR_S3_1 A0A2R8YE63 EPS8 2059 epidermal growth factor receptor pathway substrate 8 S676 82.16 ANITRQNSSSSDSGG 0.155021 0.18226 0.15552 0.129521 0.086972 0.132029 0.116174 0.164267 0.707226 0.549486 0.04873 -0.49976
A0A3B3IRW6_sNsRLEDQVIGVALQASk_S1_S3_1 A0A3B3IRW6 QSER1 79832 glutamine and serine rich 1 S742.S744 50;50 YSQSVIRSNSRLEDQ.QSVIRSNSRLEDQVI 0.192458 0.214613 0.166598 0.104156 0.113495 0.12441 0.11402 0.191223 0.596268 0.302113 0.006853 -0.74597
A0MZ66_smPVLGSVSSVTk_S1_1 A0MZ66 SHTN1 57698 shootin 1 S506 100 LATSESKSMPVLGSV 0.19123 0.217547 0.201445 0.141128 0.164069 0.137002 0.1474 0.203407 0.724653 0.905825 0.007927 -0.46464
A3KN83_rPsFSSTPVISPAPNSTPANSNTNSNSSLITSQDAVER_S6_1A3KN83 SBNO1 55206 strawberry notch homolog 1 S818 74.13 SKRPSFSSTPVISPA 0.199978 0.244117 0.191094 0.105161 0.145804 0.157277 0.136081 0.211729 0.64271 0.963682 0.029343 -0.63776
A3KN83_rPsFSSTPVISPAPNSTPANSNTNSNSSLITSQDAVER_S6_T7_1A3KN83 SBNO1 55206 strawberry notch homolog 1 S818.T819 45.36;45.36 SKRPSFSSTPVISPA.KRPSFSSTPVISPAP 0.196688 0.230297 0.221029 0.142835 0.148063 0.151934 0.14761 0.216005 0.683367 0.129442 0.002731 -0.54927
A8K727_aPsVASSWQPWTPVPQAGEk_S3_1 A8K727 PLEKHA2 59339 pleckstrin homology domain containing A2 S349 98.41 KALCKAPSVASSWQP 0.274571 0.271285 0.176101 0.160336 0.084141 0.119188 0.121222 0.240652 0.503721 0.63484 0.037812 -0.9893
A8K727_sQsYIPTSGcR_S3_1 A8K727 PLEKHA2 59339 pleckstrin homology domain containing A2 S184 93.36 TILRRSQSYIPTSGC 0.23593 0.179598 0.214496 0.12643 0.088017 0.113581 0.109342 0.210008 0.520659 0.642207 0.007217 -0.94159
B0QY95_sLQTLPTDSSTFDTDTFcPPRPkPVAR_S1_1 B0QY95 MIEF1 54471 mitochondrial elongation factor 1 S94 100 MKTGLSRSLQTLPTD 0.217785 0.236132 0.229297 0.137891 0.140589 0.108832 0.129104 0.227738 0.566897 0.434251 0.001011 -0.81884
B4DDD6_amsTTSISSPQPGk_S3_1 B4DDD6 DBNL 28988 drebrin like S245 92.94 KQKERAMSTTSISSP 0.264813 0.275532 0.195121 0.174234 0.083459 0.127554 0.128415 0.245155 0.523812 0.961108 0.032577 -0.93288
B4DDD6_aMSTtSISSPQPGk_S3_T4_T5_1 B4DDD6 DBNL 28988 drebrin like S245.T246.T247 32.75;32.75;32.75 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP 0.290178 0.261813 0.219773 0.169352 0.131095 0.145052 0.1485 0.257255 0.577248 0.460003 0.009545 -0.79274
B4DDD6_qLtQPETHFGR_T3_1 B4DDD6 DBNL 28988 drebrin like T267 99.97 PFLQKQLTQPETHFG 0.319515 0.243555 0.282213 0.145227 0.161786 0.192279 0.166431 0.281761 0.590681 0.566179 0.01122 -0.75955
B7ZBB8_sFSLPADPILQAAk_S1_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84 100 RRRCRARSFSLPADP 0.308807 0.25683 0.2185 0.165579 0.121358 0.141069 0.142669 0.261379 0.545832 0.38567 0.015153 -0.87347
B7ZBB8_sFSLPADPILQAAk_S1_S3_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84.S86 50;50 RRRCRARSFSLPADP.RCRARSFSLPADPIL 0.372386 0.280037 0.297685 0.165321 0.204169 0.182263 0.183918 0.316703 0.580727 0.27265 0.012063 -0.78407
B7ZBB8_sFsLPADPILQAAk_S3_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S86 92.33 RCRARSFSLPADPIL 0.251284 0.299156 0.217052 0.181275 0.143487 0.175506 0.166756 0.255831 0.651822 0.391847 0.028447 -0.61745
C9J0Q5_rRPsLLSEFQPGNER_S4_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S67 99.93 QPQRRRPSLLSEFQP 0.231142 0.260456 0.219689 0.166743 0.199414 0.165759 0.177305 0.237096 0.747822 0.906995 0.021942 -0.41923
C9J0Q5_sRsPAPPADkEAEkPVFFPAFAAEAQk_S3_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S1007 90 SPRGKSRSPAPPADK 0.180293 0.22302 0.20178 0.147837 0.155718 0.144161 0.149238 0.201698 0.739911 0.141941 0.01486 -0.43458
E3W994_iPRPSVsQGcSR_S7_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S525 99.97 RIPRPSVSQGCSREA 0.206166 0.227062 0.221252 0.157748 0.116557 0.14724 0.140515 0.21816 0.644091 0.405043 0.004956 -0.63466
E3W994_mVSQsQPGSR_S5_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S455 91.89 RTKMVSQSQPGSRSG 0.27662 0.206726 0.286663 0.182415 0.077478 0.155182 0.138358 0.25667 0.539051 0.780045 0.042426 -0.89151
E3W994_sRsDIDVNAAAGAk_S3_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S370 100 GSLQRSRSDIDVNAA 0.235384 0.20944 0.219273 0.147011 0.123161 0.119161 0.129778 0.221366 0.58626 0.86147 0.001357 -0.77039
E3W994_sSSSSQESLNRPFSSk_S1_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S323 90.38 SLPQSDRSSSSSQES 0.251461 0.225044 0.237889 0.145901 0.164225 0.132145 0.147424 0.238132 0.619084 0.805076 0.001653 -0.69179
E3W994_sSSSsQESLNRPFSSk_S5_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S327 99.37 SDRSSSSSQESLNRP 0.218082 0.202779 0.204852 0.131963 0.121881 0.11926 0.124368 0.208571 0.596288 0.789852 0.000166 -0.74592
E7EPK1_iLEQQNSsRTLEk_T10_1 E7EPK1 SEPT7 989 septin 7 T426 99.64 EQQNSSRTLEKNKKK 0.243971 0.211392 0.186862 0.1195 0.107971 0.110452 0.112641 0.214075 0.526174 0.08588 0.003884 -0.92639
E7EPP6_hIQsNLDFSPVNSASSEENVk_S4_1 E7EPP6 CHEK1 1111 checkpoint kinase 1 S312 100 GFSKHIQSNLDFSPV 0.216873 0.245301 0.198043 0.139016 0.152248 0.122736 0.138 0.220072 0.627066 0.557062 0.007104 -0.67331
E7ERS3_sSQQPStPQQAPPGQPQQGTFVAHk_S2_S6_T7_1 E7ERS3 ZC3H18 124245 zinc finger CCCH-type containing 18 S815.S819.T820 31.66;31.66;31.66 PPAGGKSSQQPSTPQ.GKSSQQPSTPQQAPP.KSSQQPSTPQQAPPG 0.240635 0.225788 0.288919 0.17081 0.178354 0.20357 0.184244 0.251781 0.731766 0.425375 0.034698 -0.45055
E7EUW2_kQsESSFITGDINSSASLNR_S3_1 E7EUW2 ADGRL3 23284 adhesion G protein-coupled receptor L3 S1254 100 NDTVRKQSESSFITG 0.197881 0.230637 0.201667 0.143684 0.155068 0.159696 0.152816 0.210061 0.727482 0.349105 0.007348 -0.45902
E7EV93_tVNsNcEINNR_S4_1 E7EV93 PCM1 5108 pericentriolar material 1 S619 100 RDGRTVNSNCEINNR 0.172438 0.18682 0.215705 0.15398 0.139062 0.119584 0.137542 0.191654 0.717656 0.75989 0.028586 -0.47864
E7EVC7_sVSSFPVPQDNVDTHPGSGk_S1_1 E7EVC7 ATG16L1 55054 autophagy related 16 like 1 S304 78.76 SDAARRRSVSSFPVP 0.171396 0.187948 0.191746 0.134541 0.140589 0.13245 0.13586 0.183697 0.739588 0.264746 0.002043 -0.43521
E7EW49_iPRPSVsQGcSR_S7_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S759 99.97 RIPRPSVSQGCSREA 0.206552 0.224215 0.211621 0.150788 0.111169 0.144978 0.135645 0.214129 0.633472 0.306084 0.004266 -0.65865
E7EW49_mVSQsQPGSR_S5_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S689 91.89 RTKMVSQSQPGSRSG 0.277138 0.204134 0.274185 0.174367 0.073896 0.152798 0.133687 0.251819 0.530885 0.758064 0.038086 -0.91353
E7EW49_sRsDIDVNAAAGAk_S3_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S604 100 GSLQRSRSDIDVNAA 0.235825 0.206814 0.209729 0.140525 0.117468 0.117331 0.125108 0.217456 0.575326 0.822536 0.001544 -0.79755
E7EW49_sSSSSQESLNRPFSSk_S1_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S557 90.38 SLPQSDRSSSSSQES 0.251933 0.222222 0.227535 0.139464 0.156634 0.130115 0.142071 0.233897 0.607409 0.837645 0.001567 -0.71926
E7EW49_sSSSsQESLNRPFSSk_S5_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S561 99.37 SDRSSSSSQESLNRP 0.21849 0.200236 0.195935 0.126141 0.116247 0.117428 0.119939 0.204887 0.585389 0.338352 0.000362 -0.77253
E9PF82_sLLkkPDGVk_S1_1 E9PF82 CAMK2D 817 calcium/calmodulin dependent protein kinase II delta S319 100 RNFSAAKSLLKKPDG 0.223176 0.248848 0.248418 0.160809 0.197927 0.106454 0.155063 0.240147 0.6457 0.18525 0.03798 -0.63106
E9PFN4_eSDkEDGREsPSYDTPSQR_S10_1 E9PFN4 SLC4A7 9497 solute carrier family 4 member 7 S93 80.24 DKEDGRESPSYDTPS 0.181453 0.188395 0.201602 0.147822 0.111736 0.15956 0.139706 0.190483 0.73343 0.288626 0.030958 -0.44727
E9PFN4_vtSRGPDEEAVVDLGk_T2_S3_1 E9PFN4 SLC4A7 9497 solute carrier family 4 member 7 T18.S19 50;50 RPLLTRVTSRGPDEE.PLLTRVTSRGPDEEA 0.184801 0.195716 0.158877 0.118838 0.082693 0.120251 0.107261 0.179798 0.596563 0.882736 0.011591 -0.74525
E9PGK7_sNsSLFk_S3_1 E9PGK7 TRPM2 7226 transient receptor potential cation channel subfamily M member 2S38 95.9 SNLRRSNSSLFKSWR 0.149735 0.164845 0.165691 0.108296 0.072196 0.104021 0.094838 0.160091 0.592402 0.343243 0.006449 -0.75535
E9PNI7_aGPVsPGcVk_S5_1 E9PNI7 PARP10 84875 poly (ADP-ribose) polymerase family member 10 S443 100 LEKAGPVSPGCVKLA 0.169946 0.191797 0.160922 0.111911 0.071088 0.131012 0.104671 0.174222 0.600789 0.423885 0.025043 -0.73507
F5H269_rRsLALVAHTGYLPHQQDPHHVHR_S3_T10_1 F5H269 DMXL1 1657 Dmx like 1 S324.T331 47.08;47.08 FRRGRRRSLALVAHT.SLALVAHTGYLPHQQ 0.225161 0.237783 0.196358 0.16556 0.122757 0.159463 0.14926 0.219767 0.679172 0.913588 0.017731 -0.55815
F5H269_sLALVAHTGYLPHQQDPHHVHR_S1_1 F5H269 DMXL1 1657 Dmx like 1 S324 100 FRRGRRRSLALVAHT 0.197372 0.2254 0.197043 0.156231 0.146157 0.128691 0.143693 0.206605 0.695497 0.845793 0.007054 -0.52388
F8VVT9_rtSLFANR_S3_1 F8VVT9 AGAP2 116986 ArfGAP with GTPase domain, ankyrin repeat and PH domain 2S648 94.72 RAAKRRTSLFANRRG 0.335878 0.3126 0.23665 0.163419 0.105523 0.144336 0.13776 0.295043 0.466914 0.488574 0.010309 -1.09877
F8VVT9_rTsLFANR_T2_S3_1 F8VVT9 AGAP2 116986 ArfGAP with GTPase domain, ankyrin repeat and PH domain 2T647.S648 50;50 HRAAKRRTSLFANRR.RAAKRRTSLFANRRG 0.253014 0.28169 0.169271 0.142136 0.087061 0.124159 0.117785 0.234658 0.501944 0.37553 0.035417 -0.9944
G3V4K3_tRPGsFQSLSDALSDTPAk_S5_1 G3V4K3 VIPAS39 63894 VPS33B interacting protein, apical-basolateral polarity regulator, spe-39 homologS147 99.97 RGRTRPGSFQSLSDA 0.227351 0.309296 0.224519 0.13875 0.096639 0.13612 0.123836 0.253722 0.488079 0.387154 0.013742 -1.03481
G3V4K3_tRPGsFQSLSDALSDTPAk_T1_S5_S8_1 G3V4K3 VIPAS39 63894 VPS33B interacting protein, apical-basolateral polarity regulator, spe-39 homologT143.S147.S150 33.17;33.17;33.17 SSFFRGRTRPGSFQS.RGRTRPGSFQSLSDA.TRPGSFQSLSDALSD 0.221562 0.302332 0.209497 0.124721 0.06514 0.128676 0.106179 0.244464 0.434334 0.664256 0.017874 -1.20312
G3V5R9_asSLNVLNVGGk_S2_S3_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S590.S591 50;50 NPGMKRASSLNVLNV.PGMKRASSLNVLNVG 0.233441 0.223624 0.227758 0.158246 0.10606 0.138072 0.134126 0.228274 0.587565 0.067786 0.003675 -0.76718
G3V5R9_aSsLNVLNVGGk_S3_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S591 95.36 PGMKRASSLNVLNVG 0.187856 0.211772 0.179211 0.14079 0.092303 0.132823 0.121972 0.192946 0.632156 0.59237 0.016588 -0.66165
G3V5R9_rAsSLNVLNVGGk_S3_S4_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S590.S591 50;50 NPGMKRASSLNVLNV.PGMKRASSLNVLNVG 0.228211 0.21425 0.21378 0.140309 0.145777 0.19636 0.160815 0.218747 0.735166 0.131529 0.034905 -0.44386
G3V5R9_sRESLNVDVVk_S1_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S521 100 ENMEKRRSRESLNVD 0.168137 0.191614 0.194365 0.125644 0.144879 0.145668 0.13873 0.184705 0.751089 0.764618 0.012235 -0.41294
H0Y4E8_rAsDGGANIQLHAQQLLk_S3_1 H0Y4E8 SIK3 23387 SIK family kinase 3 S545 100 GPLGRRASDGGANIQ 0.193131 0.217198 0.161077 0.136532 0.098729 0.116841 0.117367 0.190469 0.616203 0.621589 0.020237 -0.69852
H0Y9Y3_aQSPtPSLPASWk_S3_1 H0Y9Y3 SYNPO2 171024 synaptopodin 2 S854 99.68 AHAARAQSPTPSLPA 0.238076 0.205604 0.209995 0.064005 0.095618 0.034767 0.064797 0.217892 0.297381 0.501995 0.001657 -1.74962
H3BMD8_qLPTAAPDkTEVTGDHIPTPQDLPQRkPsLVASk_S29_1H3BMD8 ARPP19 10776 cAMP regulated phosphoprotein 19 S123 97.89 DLPQRKPSLVASKLA 0.241882 0.261903 0.237647 0.184784 0.130333 0.191496 0.168871 0.247144 0.68329 0.259635 0.019599 -0.54943
H8Y6P7_vSsQAEDTSSSFDNLFIDR_S3_1 H8Y6P7 GCOM1 145781 GRINL1A complex locus 1 S576 93.49 HPRHRVSSQAEDTSS 0.190337 0.176902 0.187606 0.138161 0.09868 0.131434 0.122758 0.184948 0.663744 0.203095 0.008437 -0.5913
H9KVB4_lPsVENRPk_S3_1 H9KVB4 TNRC18 84629 trinucleotide repeat containing 18 S2771 100 AKRQRLPSVENRPKI 0.23147 0.16721 0.201285 0.125203 0.113599 0.160668 0.133157 0.199988 0.665823 0.7356 0.045798 -0.58679
I3L2J0_aRtPLTAAQQk_T3_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor T472 100 APAARARTPLTAAQQ 0.175546 0.262338 0.23606 0.104573 0.112369 0.142958 0.119967 0.224648 0.534022 0.344113 0.020712 -0.90503
I3L2J0_dsPVIVRNPDVPLPSkFPGEVGTAGEVR_S2_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S809 100 VPAVQRDSPVIVRNP 0.23968 0.158436 0.179869 0.113866 0.129891 0.114622 0.11946 0.192661 0.620052 0.08816 0.042217 -0.68954
I3L2J0_sRQPsPLLLLPPPAGLTSDPGPSVR_S5_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S780 88.14 FSRSRQPSPLLLLPP 0.19196 0.218324 0.158038 0.091567 0.118577 0.149743 0.119962 0.18944 0.633246 0.962627 0.045572 -0.65916
I3L4C2_sSsMAAGLER_S3_1 I3L4C2 BAIAP2 10458 BAI1 associated protein 2 S399 99.47 KTLPRSSSMAAGLER 0.259799 0.230169 0.22633 0.153413 0.125835 0.126435 0.135228 0.238766 0.566361 0.850345 0.001758 -0.8202
J3KNN5_kDYLAHSsMDF_S8_1 J3KNN5 DDX41 51428 DEAD-box helicase 41 S637 86.81 KDYLAHSSMDF 0.254035 0.240548 0.230662 0.210381 0.119583 0.110193 0.146719 0.241748 0.606908 0.086057 0.04368 -0.72045
J3KPQ4_rSsIRGPEGTEQNR_S2_S3_1 J3KPQ4 ARHGAP9 64333 Rho GTPase activating protein 9 S570.S571 50;50 LRLSSRRSSIRGPEG.RLSSRRSSIRGPEGT 0.238077 0.233369 0.221357 0.199976 0.122523 0.138656 0.153718 0.230934 0.665637 0.085239 0.032828 -0.58719
J3KQ70_rGStSGAmEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHk_S3_1 J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 INO80B-WBP1 readthrough S9 81.02 SKLWRRGSTSGAMEA 0.196325 0.202527 0.251814 0.114658 0.160969 0.147561 0.141063 0.216889 0.650392 0.761044 0.027282 -0.62062
J3KQ70_rGsTSGAMEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHk_S5_1 J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 INO80B-WBP1 readthrough S11 83.53 LWRRGSTSGAMEAPE 0.180265 0.225204 0.229183 0.13365 0.166359 0.1589 0.15297 0.211551 0.723087 0.569511 0.034228 -0.46776
J3KQ70_rGStSGAmEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHkk_S3_1 J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 INO80B-WBP1 readthrough S9 66.19 SKLWRRGSTSGAMEA 0.198932 0.230032 0.193455 0.13788 0.111792 0.127738 0.125803 0.207473 0.606359 0.615347 0.003964 -0.72176
J3KQ70_rGStSGAMEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHkk_T4_S5_1J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 INO80B-WBP1 readthrough T10.S11 45.65;45.65 KLWRRGSTSGAMEAP.LWRRGSTSGAMEAPE 0.193997 0.203499 0.190894 0.120533 0.099393 0.107757 0.109228 0.19613 0.556916 0.551307 0.000273 -0.84447
J3KQR7_aSsATFRPVIRGDRDESDDGGVAQR_S3_T5_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S606.T608 44.87;44.87 PELSRASSATFRPVI.LSRASSATFRPVIRG 0.226841 0.209936 0.16893 0.147013 0.144826 0.113112 0.134984 0.201902 0.66856 0.577421 0.030429 -0.58087



J3KQR7_mDFHsQDTHLILk_S5_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S908 100 AARMDFHSQDTHLIL 0.196247 0.21124 0.195609 0.158695 0.131919 0.139071 0.143228 0.201032 0.712465 0.578687 0.003681 -0.48911
J3KQR7_sNsLSTPRPTR_S1_S3_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S1113.S1115 49.74;49.74 GPQALTRSNSLSTPR.QALTRSNSLSTPRPT 0.229577 0.197091 0.224622 0.152669 0.10846 0.117421 0.126183 0.217096 0.581231 0.718616 0.005718 -0.78282
J3KQR7_sQSFtHSPSGDPk_S3_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S422 92.98 PRKKRSQSFTHSPSG 0.202442 0.197906 0.244581 0.17323 0.123501 0.131456 0.142729 0.214977 0.663929 0.962872 0.027956 -0.5909
J3KQV8_sRsSHSLPSEASSQPQVk_S1_S3_1 J3KQV8 SYNJ1 8867 synaptojanin 1 S1329.S1331 47.67;47.67 PPQPPPRSRSSHSLP.QPPPRSRSSHSLPSE 0.230842 0.197928 0.2488 0.158689 0.16217 0.148858 0.156572 0.225857 0.693238 0.133646 0.010878 -0.52858
J3KQV8_sRsSHSLPSEASSQPQVk_S3_S4_1 J3KQV8 SYNJ1 8867 synaptojanin 1 S1331.S1332 45.8;45.8 QPPPRSRSSHSLPSE.PPPRSRSSHSLPSEA 0.23681 0.286058 0.212514 0.165191 0.185989 0.13127 0.160817 0.245127 0.656055 0.704118 0.034948 -0.60811
J3KR55_rGsNVALmLDVR_S3_1 J3KR55 PTPN7 5778 protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 7 S125 100 RLQERRGSNVALMLD 0.272025 0.20089 0.221338 0.142291 0.08802 0.116301 0.115537 0.231418 0.49926 0.709121 0.011664 -1.00214
J3KTA1_vHAYFAPVtPPPSVGGsR_T9_S13_2 J3KTA1 FBXL20 84961 F-box and leucine-rich repeat protein 20, isoform CRA_a T419.S423 100;100 HAYFAPVTPPPSVGG.APVTPPPSVGGSRQR 0.155182 0.201394 0.171905 0.134002 0.136154 0.107176 0.125778 0.17616 0.713994 0.645099 0.037303 -0.48602
K7EK60_rRPPGPPLQVTSDLsL_S15_1 K7EK60 FMNL1 752 formin like 1 S681 100 LQVTSDLSL 0.191649 0.246699 0.184788 0.148425 0.131866 0.135274 0.138521 0.207712 0.666892 0.1245 0.026791 -0.58447
M0QZI3_kVscPLTR_S3_1 M0QZI3 FCHO1 23149 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 1 S577 99.97 RLRSRKVSCPLTRSN 0.150103 0.189877 0.172564 0.111072 0.061725 0.115166 0.095988 0.170848 0.561829 0.620264 0.02234 -0.8318
M0R0H3_qSIsFSGLPSGR_S2_S4_1 M0R0H3 ZFP36 7538 ZFP36 ring finger protein S201.S203 49.98;49.98 HPPVLRQSISFSGLP.PVLRQSISFSGLPSG 0.283859 0.337599 0.236141 0.142407 0.088402 0.129662 0.120157 0.285866 0.420326 0.472462 0.007807 -1.25042
O00443_vSNLQVsPk_S7_1 O00443 PIK3C2A 5286 phosphatidylinositol-4-phosphate 3-kinase catalytic subunit type 2 alphaS259 100 KVSNLQVSPKSEDIS 0.180942 0.20416 0.196585 0.140622 0.06704 0.131507 0.113056 0.193896 0.583079 0.160313 0.028624 -0.77824
O14966_nSTEDIMSLStQGDYINLQTk_S10_T11_1 O14966 RAB29 8934 RAB29, member RAS oncogene family S185.T186 50;50 TEDIMSLSTQGDYIN.EDIMSLSTQGDYINL 0.206215 0.179932 0.189407 0.14801 0.147813 0.139114 0.144979 0.191851 0.755685 0.254286 0.004686 -0.40414
O14974_rLAsTSDIEEk_S4_T5_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507.T508 48.66;48.66 TIPRRLASTSDIEEK.IPRRLASTSDIEEKE 0.233729 0.221557 0.168233 0.104398 0.079595 0.130668 0.104887 0.20784 0.504652 0.699199 0.014515 -0.98664
O14974_rLASTsDIEEkENR_S4_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507 83.04 TIPRRLASTSDIEEK 0.285813 0.179886 0.237091 0.13111 0.103631 0.10333 0.11269 0.234263 0.481041 0.16602 0.019053 -1.05577
O14974_rLAStSDIEEkENR_S6_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S509 99.49 PRRLASTSDIEEKEN 0.187175 0.218121 0.136112 0.110766 0.05016 0.092755 0.084561 0.180469 0.468559 0.721856 0.032694 -1.0937
O14980_qMsVPGIFNPHEIPEEMcD_S3_1 O14980 XPO1 7514 exportin 1 S1055 100 EKHKRQMSVPGIFNP 0.173811 0.172713 0.150085 0.141693 0.108666 0.101119 0.117159 0.165536 0.707756 0.556139 0.029954 -0.49868
O15014_aPsLTDLVk_S3_1 O15014 ZNF609 23060 zinc finger protein 609 S1055 92.67 PTLTKAPSLTDLVKS 0.245623 0.245678 0.230924 0.153156 0.150056 0.194792 0.166002 0.240741 0.689543 0.207627 0.008011 -0.53629
O15042_sNLELFkEELk_S1_1 O15042 U2SURP 23350 U2 snRNP associated SURP domain containing S202 100 GEKEKKKSNLELFKE 0.195988 0.212214 0.234551 0.122604 0.134704 0.105038 0.120782 0.214251 0.563742 0.744923 0.002695 -0.82689
O15164_sEWLDPSQksPLHVGETR_S7_1 O15164 TRIM24 8805 tripartite motif containing 24 S808 90.3 KSEWLDPSQKSPLHV 0.213771 0.207219 0.221073 0.154252 0.139848 0.176058 0.15672 0.214021 0.732263 0.252547 0.007037 -0.44957
O43149_hQVcPELELEASWPTHPHRNsk_S21_1 O43149 ZZEF1 23140 zinc finger ZZ-type and EF-hand domain containing 1 S1276 90.45 PTHPHRNSKEVKNIP 0.196374 0.218801 0.157146 0.148401 0.122461 0.11915 0.130004 0.190774 0.681457 0.417049 0.039917 -0.55331
O43491_qksYTLVVAk_S3_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87 88.4 PWLKKQKSYTLVVAK 0.236715 0.224661 0.220368 0.140475 0.120317 0.114976 0.125256 0.227248 0.551185 0.568518 0.000373 -0.85939
O43491_qksYTLVVAk_S3_Y4_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87.Y88 49.9;49.9 PWLKKQKSYTLVVAK.WLKKQKSYTLVVAKD 0.246455 0.24349 0.228328 0.165793 0.119203 0.098391 0.127796 0.239425 0.533763 0.147068 0.005722 -0.90573
O43491_qksYTLVVAk_S3_Y4_T5_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87.Y88.T89 33.33;33.33;33.33 PWLKKQKSYTLVVAK.WLKKQKSYTLVVAKD.LKKQKSYTLVVAKDG 0.247645 0.263422 0.212647 0.166238 0.13184 0.129165 0.142414 0.241238 0.590348 0.775275 0.006724 -0.76036
O43491_sYTLVVAk_S1_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87 92.44 PWLKKQKSYTLVVAK 0.229463 0.256626 0.205375 0.136296 0.156808 0.147044 0.146716 0.230488 0.636544 0.276022 0.006281 -0.65167
O43516_aLDDkPPPPPPPVGNRPsIHR_S18_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S276 100 PPVGNRPSIHREAVP 0.220387 0.255492 0.246427 0.155307 0.128606 0.184238 0.15605 0.240768 0.648134 0.600393 0.011585 -0.62564
O43516_nLsLSSSTPPLPSPGR_S3_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S340 99.45 RLPQRNLSLSSSTPP 0.264575 0.240137 0.24572 0.153284 0.149983 0.167685 0.156984 0.250144 0.627574 0.701577 0.00053 -0.67214
O43566_sLPLGVEELGQLPPVEGPGGRPLR_S1_1 O43566 RGS14 10636 regulator of G-protein signaling 14 S218 100 PKLKPGKSLPLGVEE 0.1838 0.219378 0.242482 0.143652 0.152747 0.159936 0.152111 0.21522 0.706773 0.141629 0.023495 -0.50068
O43572_kQPsHmEAAHFGDLGR_S4_1 O43572 AKAP10 11216 A-kinase anchoring protein 10 S96 100 ATLKKQPSHMEAAHF 0.224844 0.265682 0.197986 0.166 0.179862 0.129344 0.158402 0.229504 0.690193 0.739237 0.04554 -0.53493
O60293_rIsTSDILSEk_S3_1 O60293 ZFC3H1 196441 zinc finger C3H1-type containing S352 99.48 QNLTRRISTSDILSE 0.198088 0.24033 0.229368 0.150309 0.122832 0.175498 0.149546 0.222596 0.671829 0.818312 0.020979 -0.57383
O60307_lRsWTSSGSScQSSSSQPER_S3_1 O60307 MAST3 23031 microtubule associated serine/threonine kinase 3 S754 99.99 SADIRLRSWTSSGSS 0.225708 0.175645 0.184739 0.095267 0.147727 0.142478 0.128491 0.195364 0.657699 0.920108 0.042144 -0.6045
O60493_rRYsDFEWLR_S4_1 O60493 SNX3 8724 sorting nexin 3 S72 99.75 STVRRRYSDFEWLRS 0.230664 0.22501 0.201001 0.142477 0.145121 0.148739 0.145446 0.218891 0.664465 0.076622 0.001375 -0.58974
O75044_hNGIDGLIPHQYIVVQDTEDGVVERSsPk_S26_S27_1O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S795.S796 50;50 EDGVVERSSPKSEIE.DGVVERSSPKSEIEV 0.187728 0.234772 0.206446 0.147166 0.123834 0.152822 0.141274 0.209649 0.673859 0.592436 0.013754 -0.56948
O75044_sFNNHRPMDPEVIAQDIEATmNSALNELR_S1_1 O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S930 100 ATAGRSKSFNNHRPM 0.183115 0.236266 0.206155 0.130061 0.124038 0.141043 0.131714 0.208512 0.631684 0.189473 0.008982 -0.66272
O75113_nkAGtPVSELTk_T5_1 O75113 N4BP1 9683 NEDD4 binding protein 1 T242 98.65 EARNKAGTPVSELTK 0.217445 0.196353 0.234766 0.146485 0.139933 0.157981 0.148133 0.216188 0.685205 0.368081 0.005208 -0.54539
O75151_eSAsPTIPNLDLLEAHTk_S4_1 O75151 PHF2 5253 PHD finger protein 2 S539 91.68 KKSRESASPTIPNLD 0.210389 0.234781 0.237593 0.132059 0.123341 0.16097 0.13879 0.227588 0.609829 0.731705 0.003405 -0.71352
O75151_rkGsDDAPYSPTAR_S4_1 O75151 PHF2 5253 PHD finger protein 2 S899 99.99 RSKKRKGSDDAPYSP 0.152925 0.18097 0.17037 0.108983 0.11283 0.093181 0.104998 0.168088 0.62466 0.701936 0.003408 -0.67886
O75152_kFsAGGDSDPPLkR_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S290 99.72 RLGKRKFSAGGDSDP 0.26226 0.283409 0.230322 0.152416 0.180448 0.134555 0.155806 0.258663 0.602352 0.856667 0.007282 -0.73132
O75152_lSSAsTGkPPLSVEDDFEk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S759 86.02 MKTRRLSSASTGKPP 0.239672 0.265291 0.291099 0.125795 0.184786 0.213573 0.174718 0.265354 0.658434 0.496486 0.038332 -0.60289
O75152_rLsSASTGkPPLSVEDDFEk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S758 84.48 SMKTRRLSSASTGKP 0.225745 0.274219 0.216033 0.158284 0.1476 0.172274 0.159386 0.238666 0.66782 0.272269 0.01492 -0.58247
O75179_aPsPAPSSVPLGSEkPSNVSQDR_S3_1 O75179 ANKRD17 26057 ankyrin repeat domain 17 S2401 97.71 SSGVRAPSPAPSSVP 0.17462 0.246065 0.200897 0.12088 0.096145 0.158059 0.125028 0.207194 0.603436 0.853061 0.040644 -0.72873
O75376_hEAPSsPISGQPcGDDQNASPSk_S6_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S158 92.78 GKHEAPSSPISGQPC 0.211497 0.225494 0.26106 0.140962 0.164772 0.179726 0.16182 0.232684 0.695448 0.738471 0.018858 -0.52398
O75376_rPsLLSEFHPGSDRPQER_S3_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S70 100 QQLRRRPSLLSEFHP 0.197993 0.256619 0.281106 0.139093 0.174566 0.180598 0.164752 0.245239 0.671802 0.432233 0.044565 -0.57389
O75376_sStSPcGtSkSPNREWEVLQPAPHQVITNLPEGVR_S9_S11_2O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S997.S999 66.52;66.52 STSPCGTSKSPNREW.SPCGTSKSPNREWEV 0.235573 0.195751 0.230599 0.130875 0.194295 0.140361 0.155177 0.220641 0.703302 0.573821 0.048859 -0.50778
O75420_sLsVPDSGR_S3_1 O75420 GIGYF1 64599 GRB10 interacting GYF protein 1 S638 99.91 PTMSRSLSVPDSGRL 0.246249 0.27595 0.278388 0.132308 0.135068 0.150899 0.139425 0.266862 0.522459 0.478349 0.000423 -0.93661
O75427_gSALGDLAPSRPPsFsPcPAEDLFPGHR_S10_S14_2 O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S275.S279 99.95;87.41 ALGDLAPSRPPSFSP.LAPSRPPSFSPCPAE 0.374494 0.446008 0.393136 0.168889 0.144068 0.153984 0.155647 0.404546 0.384745 0.20374 0.000386 -1.37802
O75427_gSALGDLAPsRPPsFSPcPAEDLFPGHR_S10_S14_S16_2O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S275.S279.S281 99.88;50.06;50.06 ALGDLAPSRPPSFSP.LAPSRPPSFSPCPAE.PSRPPSFSPCPAEDL 0.376494 0.390727 0.329026 0.139674 0.145715 0.166585 0.150658 0.365416 0.412292 0.320752 0.000457 -1.27826
O75592_sTSVPAPYISVTPDASPNVFEEPESNMk_S1_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3424 76.2 DEMRYLRSTSVPAPY 0.193106 0.223679 0.177269 0.115345 0.080798 0.162256 0.119466 0.198018 0.603311 0.499588 0.044908 -0.72903
O75592_sTSVPAPYISVTPDASPNVFEEPESNmk_S1_T2_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3424.T3425.S342633.3;33.3;33.3 DEMRYLRSTSVPAPY.EMRYLRSTSVPAPYI.MRYLRSTSVPAPYIS 0.181932 0.220304 0.182338 0.112736 0.077143 0.133752 0.107877 0.194858 0.553618 0.744584 0.014018 -0.85304
O75592_sYsVVASEYDk_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3478 99.72 TVFQRSYSVVASEYD 0.237615 0.205644 0.167724 0.090448 0.079291 0.105911 0.091883 0.203661 0.451158 0.25478 0.006656 -1.1483
O75592_sySVVASEYDkQHSILPAR_S1_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3476 97.89 KRTVFQRSYSVVASE 0.256976 0.227479 0.21346 0.11993 0.081147 0.099979 0.100352 0.232638 0.431365 0.865173 0.001479 -1.21302
O75592_sySVVASEYDkQHSILPAR_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3478 85.8 TVFQRSYSVVASEYD 0.216704 0.220839 0.201866 0.142636 0.092471 0.11402 0.116376 0.213136 0.546015 0.271653 0.00346 -0.87299
O94915_rRsNTLDIMDGR_S3_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1957 90.58 RRGDRRRSNTLDIMD 0.199725 0.19981 0.188631 0.134135 0.13362 0.125148 0.130968 0.196055 0.668015 0.762406 0.00016 -0.58205
O94915_rRsNTLDImDGR_S3_T5_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1957.T1959 50;50 RRGDRRRSNTLDIMD.GDRRRSNTLDIMDGR 0.245216 0.20966 0.171496 0.143236 0.157743 0.139232 0.146737 0.208791 0.702795 0.13047 0.047897 -0.50882
O95243_sLSsGSNFcSEQk_S3_S4_1 O95243 MBD4 8930 methyl-CpG binding domain 4, DNA glycosylase S318.S319 48.66;48.66 KKKERSLSSGSNFCS.KKERSLSSGSNFCSE 0.212333 0.182262 0.206328 0.114935 0.101909 0.12349 0.113445 0.200308 0.566354 0.636057 0.001452 -0.82022
O95453_nNsFTAPSTVGk_S3_1 O95453 PARN 5073 poly(A)-specific ribonuclease S557 99.49 NHYYRNNSFTAPSTV 0.259991 0.241747 0.246498 0.088101 0.119069 0.124062 0.110411 0.249412 0.442684 0.381914 0.000373 -1.17565
O95453_nNsFTAPSTVGkR_S3_1 O95453 PARN 5073 poly(A)-specific ribonuclease S557 99.95 NHYYRNNSFTAPSTV 0.221234 0.210989 0.139735 0.100771 0.065426 0.078845 0.081681 0.190653 0.428427 0.278142 0.016889 -1.22288
O95466_nkPLEQsVEDLSkGPPSSVPk_S7_1 O95466 FMNL1 752 formin like 1 S184 100 KNKPLEQSVEDLSKG 0.225419 0.220247 0.172239 0.110531 0.137525 0.083347 0.110467 0.205968 0.536332 0.920854 0.014337 -0.8988
O95685_sLScLSDLDGGVALEPR_S1_S3_1 O95685 PPP1R3D 5509 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3D S23.S25 50;50 SRKLGPRSLSCLSDL.KLGPRSLSCLSDLDG 0.239278 0.286636 0.227398 0.151626 0.133668 0.137232 0.140842 0.251104 0.560893 0.16856 0.004309 -0.8342
O95707_sVIYHALsQkEANDSDVQPSGAQR_S8_1 O95707 POP4 10775 POP4 homolog, ribonuclease P/MRP subunit S10 84.58 SVIYHALSQKEANDS 0.189221 0.201371 0.213884 0.174939 0.131884 0.127141 0.144655 0.201492 0.717919 0.3597 0.027645 -0.47811
O95786_sLQAFQDYIR_S1_1 O95786 DDX58 23586 DExD/H-box helicase 58 S8 100 MTTEQRRSLQAFQDY 0.175686 0.198571 0.203022 0.094478 0.165331 0.117123 0.125644 0.192426 0.652945 0.282217 0.041457 -0.61497
O96013_dkRPLSGPDVGtPQPAGLASGAk_S6_1 O96013 PAK4 10298 p21 (RAC1) activated kinase 4 S181 96.36 SRDKRPLSGPDVGTP 0.184358 0.154916 0.192928 0.09592 0.123987 0.113282 0.111063 0.177401 0.626057 0.670848 0.009322 -0.67563
O96017_kFQDLLSEENESTALPQVLAQPStSR_S23_1 O96017 CHEK2 11200 checkpoint kinase 2 S516 85.57 PQVLAQPSTSRKRPR 0.248512 0.232756 0.244159 0.184894 0.173225 0.130027 0.162715 0.241809 0.672908 0.146844 0.010321 -0.57152
P04049_sRWSGSQQVEQPTGSVLWmAPEVIR_S4_1 P04049 RAF1 5894 Raf-1 proto-oncogene, serine/threonine kinase S497 96.86 ATVKSRWSGSQQVEQ 0.192485 0.198946 0.182582 0.137615 0.136777 0.138211 0.137534 0.191337 0.718805 0.015152 0.007379 -0.47633
P04150_sTsVPENPkSSASTAVSAAPTEkEFPk_S10_1 P04150 NR3C1 2908 nuclear receptor subfamily 3 group C member 1 S141 60.99 SVPENPKSSASTAVS 0.174239 0.147686 0.156189 0.119107 0.11118 0.105002 0.111763 0.159371 0.701274 0.427572 0.005722 -0.51195
P05412_nSDLLTsPDVGLLk_S7_1 P05412 JUN 3725 Jun proto-oncogene, AP-1 transcription factor subunit S63 94.58 KNSDLLTSPDVGLLK 0.269599 0.300228 0.178424 0.060598 0.064108 0.129596 0.084767 0.249417 0.339862 0.546719 0.018511 -1.55698
P07948_gkDsLSDDGVDLk_S6_1 P07948 LYN 4067 LYN proto-oncogene, Src family tyrosine kinase S13 100 SKGKDSLSDDGVDLK 0.191275 0.189082 0.186383 0.123305 0.147273 0.122835 0.131137 0.188914 0.694166 0.059649 0.002131 -0.52665
P07948_skGkDSLsDDGVDLk_S1_1 P07948 LYN 4067 LYN proto-oncogene, Src family tyrosine kinase S6 75.72 MGCIKSKGKDSLS 0.146899 0.183846 0.172134 0.114742 0.11275 0.128471 0.118654 0.167626 0.70785 0.340962 0.014955 -0.49848
P07948_skGkDSLsDDGVDLk_S1_S8_1 P07948 LYN 4067 LYN proto-oncogene, Src family tyrosine kinase S6.S13 46.42;46.42 MGCIKSKGKDSLS.SKGKDSLSDDGVDLK 0.147948 0.177149 0.146832 0.10834 0.125455 0.116047 0.116614 0.157309 0.741304 0.398216 0.021401 -0.43186
P08559_yHGHSMSDPGVsYR_S5_S12_2 P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S293.S300 99.95;93.26 TYRYHGHSMSDPGVS.SMSDPGVSYRTREEI 0.211983 0.232634 0.279987 0.102813 0.144855 0.105003 0.117557 0.241535 0.486708 0.630875 0.007002 -1.03887
P08559_yHGHSMsDPGVsYR_S7_S12_2 P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S295.S300 99.21;99.21 RYHGHSMSDPGVSYR.SMSDPGVSYRTREEI 0.243199 0.216025 0.292184 0.087022 0.083475 0.082262 0.084253 0.25047 0.336379 0.008183 0.017179 -1.57184
P08559_yHGHSMSDPGVSyRTREEIQEVR_S5_S12_T15_2 P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S293.S300.T303 99.68;46.81;46.81 TYRYHGHSMSDPGVS.SMSDPGVSYRTREEI.DPGVSYRTREEIQEV 0.15438 0.166684 0.12734 0.09554 0.074307 0.071802 0.08055 0.149468 0.53891 0.591483 0.007612 -0.89188
P09622_eANLAASFGksINF_S11_1 P09622 DLD 1738 dihydrolipoamide dehydrogenase S506 100 LAASFGKSINF 0.256777 0.239028 0.179008 0.127631 0.039401 0.063032 0.076688 0.224937 0.34093 0.88655 0.013752 -1.55245
P0CG40_sSSScNLGSSLSGFAVATGGR_S1_S2_1 P0CG40 SP9 100131390 Sp9 transcription factor S53.S54 47.35;47.35 GFHPWKRSSSSCNLG.FHPWKRSSSSCNLGS 0.378156 0.452845 0.353825 0.260483 0.148589 0.152403 0.187158 0.394942 0.473888 0.794959 0.011716 -1.07738
P0CG40_sSSscNLGSSLSGFAVATGGR_S3_1 P0CG40 SP9 100131390 Sp9 transcription factor S55 91.43 HPWKRSSSSCNLGSS 0.356067 0.431878 0.280711 0.202205 0.12931 0.135819 0.155778 0.356219 0.43731 0.443369 0.015447 -1.19327
P10244_gELIPISPStEVGGSGIGtPPSVLkR_S7_T19_2 P10244 MYBL2 4605 MYB proto-oncogene like 2 S393.T405 82.92;85.16 RGELIPISPSTEVGG.VGGSGIGTPPSVLKR 0.172328 0.149972 0.205213 0.118996 0.121973 0.111481 0.117483 0.175838 0.668135 0.072966 0.023367 -0.58179
P10398_qQFYHsVQDLSGGSR_S6_1 P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S157 97.42 NRQQFYHSVQDLSGG 0.333495 0.337058 0.243986 0.209405 0.204307 0.136124 0.183279 0.304847 0.601217 0.751534 0.034363 -0.73404
P11171_sLDGAAAVDSADRSPRPTsAPAITQGQVAEGGVLDASAkk_S19_1P11171 EPB41 2035 erythrocyte membrane protein band 4.1 S560 84.68 DRSPRPTSAPAITQG 0.156316 0.205425 0.192606 0.103345 0.080929 0.106232 0.096835 0.184783 0.524049 0.456413 0.006281 -0.93223
P11171_sLDGAAAVDSADRSPRPTsAPAITQGQVAEGGVLDASAkk_T24_1P11171 EPB41 2035 erythrocyte membrane protein band 4.1 T565 52.97 PTSAPAITQGQVAEG 0.171986 0.241999 0.227864 0.124157 0.091922 0.111489 0.109189 0.21395 0.51035 0.322735 0.01092 -0.97044
P11171_sPRPtSAPAITQGQVAEGGVLDASAkk_S6_1 P11171 EPB41 2035 erythrocyte membrane protein band 4.1 S560 89.78 DRSPRPTSAPAITQG 0.198958 0.243748 0.273261 0.088971 0.130498 0.154215 0.124561 0.238656 0.521929 0.875894 0.016677 -0.93807
P11831_sLSEMEIGMVVGGPEASAAATGGYGPVSGAVSGAkPGkk_S1_1P11831 SRF 6722 serum response factor S101 81.53 ERRGLKRSLSEMEIG 0.16112 0.182613 0.156883 0.149169 0.114112 0.109667 0.124316 0.166872 0.744978 0.578027 0.045359 -0.42473
P12314_kVISsLQEDR_S5_1 P12314 FCGR1A 2209 Fc fragment of IgG receptor Ia S340 99.58 HEKKVISSLQEDRHL 0.212715 0.200319 0.183521 0.091574 0.120445 0.140475 0.117498 0.198852 0.590883 0.524236 0.007909 -0.75906
P15822_iSVGRLsPQQESSASSk_S7_1 P15822 HIVEP1 3096 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 1S1735 100 KISVGRLSPQQESSA 0.222074 0.245344 0.236135 0.161911 0.151265 0.16993 0.161035 0.234518 0.686666 0.779298 0.001058 -0.54232
P16070_kPsGLNGEASkSQEMVHLVNk_S10_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S704 66.37 SGLNGEASKSQEMVH 0.166015 0.224693 0.206902 0.112528 0.162379 0.132672 0.135859 0.199203 0.682014 0.81988 0.048755 -0.55213
P16070_kPSGLNGEAskSQEmVHLVNk_S12_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S706 83.91 LNGEASKSQEMVHLV 0.184892 0.229067 0.21962 0.092198 0.168996 0.121789 0.127661 0.211193 0.604475 0.530137 0.032833 -0.72625
P16070_lVINSGNGAVEDRkPsGLNGEASkSQEmVHLVNk_S25_1P16070 CD44 960 CD44 molecule S706 78.57 LNGEASKSQEMVHLV 0.20058 0.238424 0.169409 0.146066 0.148715 0.126476 0.140419 0.202804 0.692386 0.219887 0.041987 -0.53035
P16150_nGVVDAWAGPAQVPEEGAVtVTVGGSGGDkGSGFPDGEGSSR_S26_1P16150 SPN 6693 sialophorin S322 70.15 VTVTVGGSGGDKGSG 0.173312 0.229195 0.20506 0.136935 0.120145 0.156303 0.137794 0.202522 0.680391 0.588362 0.028289 -0.55556
P16284_kDTETVySEVRk_Y7_S8_1 P16284 PECAM1 5175 platelet and endothelial cell adhesion molecule 1 Y713.S714 50;50 KKDTETVYSEVRKAV.KDTETVYSEVRKAVP 0.223301 0.173679 0.192745 0.148423 0.133797 0.107441 0.129887 0.196575 0.66075 0.815465 0.023773 -0.59782
P16284_qmPVEMSRPAVPLLNsNNEk_S16_1 P16284 PECAM1 5175 platelet and endothelial cell adhesion molecule 1 S647 100 PAVPLLNSNNEKMSD 0.194744 0.167297 0.171005 0.127694 0.129522 0.134687 0.130634 0.177682 0.735213 0.11199 0.006019 -0.44377
P19174_yQQPFEDFRIsQEHLADHFDSR_S11_1 P19174 PLCG1 5335 phospholipase C gamma 1 S1263 100 PFEDFRISQEHLADH 0.215998 0.170569 0.209249 0.134125 0.153614 0.143883 0.143874 0.198605 0.724423 0.272904 0.022888 -0.4651
P19634_iPSAVsTVsMQNIHPk_S3_S6_S9_2 P19634 SLC9A1 6548 solute carrier family 9 member A1 S599.S602.S605 48.05;48.05;99.9 GGMGKIPSAVSTVSM.GKIPSAVSTVSMQNI.PSAVSTVSMQNIHPK 0.23596 0.19943 0.220641 0.144553 0.146898 0.107157 0.132869 0.218677 0.607606 0.807243 0.006757 -0.71879
P19634_iPSAVsTVsMQNIHPk_S3_S6_T7_S9_2 P19634 SLC9A1 6548 solute carrier family 9 member A1 S599.S602.T603.S60533.36;33.36;33.36;99.92 GGMGKIPSAVSTVSM.GKIPSAVSTVSMQNI.KIPSAVSTVSMQNIH.PSAVSTVSMQNIHPK0.264161 0.27283 0.301668 0.157908 0.120023 0.090083 0.122672 0.279553 0.438813 0.500476 0.002286 -1.18832
P19838_kLsFTESLTSGASLLTLNk_S3_1 P19838 NFKB1 4790 nuclear factor kappa B subunit 1 S937 99.94 ETSFRKLSFTESLTS 0.184089 0.199998 0.171624 0.126877 0.100733 0.159585 0.129065 0.185237 0.696756 0.377434 0.041067 -0.52127
P19878_tPEIFR_T1_1 P19878 NCF2 4688 neutrophil cytosolic factor 2 T233 100 EPPPRPKTPEIFRAL 0.228855 0.178631 0.161913 0.08051 0.11012 0.097531 0.096054 0.1898 0.50608 0.307838 0.012778 -0.98256



P23284_tDsRDkPLkDVIIADcGk_S3_1 P23284 PPIB 5479 peptidylprolyl isomerase B S189 89.25 VESTKTDSRDKPLKD 0.140664 0.160231 0.19266 0.063756 0.103032 0.110587 0.092458 0.164518 0.561995 0.956473 0.026464 -0.83137
P23470_nRNsSVVPSER_S4_1 P23470 PTPRG 5793 protein tyrosine phosphatase receptor type G S1182 99.76 NKEKNRNSSVVPSER 0.134854 0.15283 0.132743 0.105922 0.081949 0.120706 0.102859 0.140142 0.73396 0.483133 0.045226 -0.44623
P25098_nkPRsPVVELSk_S5_1 P25098 GRK2 156 G protein-coupled receptor kinase 2 S670 100 KMKNKPRSPVVELSK 0.172106 0.157892 0.154329 0.111359 0.126421 0.125162 0.120981 0.161442 0.749375 0.882281 0.005089 -0.41624
P26639_nkEGsGDGGRAELNPWPEYIYTR_S5_1 P26639 TARS1 6897 threonyl-tRNA synthetase 1 S39 100 KKKNKEGSGDGGRAE 0.206347 0.189188 0.144748 0.133822 0.120355 0.116515 0.123564 0.180094 0.686105 0.151126 0.0415 -0.5435
P29374_sTLSsNMPYGLSk_S1_S4_S5_1 P29374 ARID4A 5926 AT-rich interaction domain 4A S673.S676.S677 32.57;32.57;32.57 RGRPPLKSTLSSNMP.PPLKSTLSSNMPYGL.PLKSTLSSNMPYGLS 0.268432 0.211222 0.237407 0.149614 0.146672 0.154838 0.150375 0.23902 0.629129 0.040864 0.030881 -0.66857
P29590_lARSsPEQPRPsTSk_S4_S12_2 P29590 PML 5371 Protein PML S504.S512 86.83;76.93 KEARLARSSPEQPRP.SPEQPRPSTSKAVSP 0.159826 0.117913 0.137692 0.089365 0.05972 0.077136 0.075407 0.138477 0.544546 0.670947 0.013189 -0.87688
P30533_rVSHQGySTEAEFEEPR_Y7_S8_1 P30533 LRPAP1 4043 LDL receptor related protein associated protein 1 Y246.S247 46.73;46.73 RRVSHQGYSTEAEFE.RVSHQGYSTEAEFEE 0.182193 0.200481 0.186719 0.119985 0.119845 0.14391 0.127913 0.189798 0.673946 0.641908 0.003105 -0.5693
P30622_sPsASSLSSmSSVASSVSSRPSR_S3_1 P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain containing linker protein 1 S312 99.1 ASLKRSPSASSLSSM 0.238998 0.230599 0.217039 0.151161 0.118244 0.114386 0.12793 0.228879 0.558944 0.462197 0.001619 -0.83922
P31749_rPHFPQFsYSASGTA_S8_Y9_S10_1 P31749 AKT1 207 AKT serine/threonine kinase 1 S473.Y474.S475 33.33;33.33;33.33 RPHFPQFSYSASGTA.PHFPQFSYSASGTA.HFPQFSYSASGTA 0.199261 0.176136 0.242681 0.149412 0.117822 0.153002 0.140079 0.206026 0.679909 0.494353 0.042664 -0.55659
P33241_qAsIELPSmAVASTk_S8_1 P33241 LSP1 4046 lymphocyte specific protein 1 S257 89.99 QASIELPSMAVASTK 0.20342 0.214876 0.184325 0.138327 0.09459 0.115889 0.116269 0.200874 0.578813 0.664859 0.005418 -0.78883
P33241_tPSPLVLEGTIEQSsPPLSPTTk_S15_1 P33241 LSP1 4046 lymphocyte specific protein 1 S189 85.42 EGTIEQSSPPLSPTT 0.214841 0.184061 0.196309 0.14498 0.117927 0.172878 0.145262 0.198404 0.732152 0.482624 0.043335 -0.44979
P34910_rTsIIsLTPWkPSk_S3_S6_2 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B S268.S271 93.03;99.94 EISTKRTSIISLTPW.TKRTSIISLTPWKPS 0.325091 0.303469 0.243455 0.208216 0.170269 0.126448 0.168311 0.290672 0.579042 0.966917 0.022733 -0.78826
P34910_rTsIIsLTPWkPSk_T2_S3_2 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B T267.S268 99.27;92.19 NEISTKRTSIISLTP.EISTKRTSIISLTPW 0.282274 0.267728 0.203222 0.185049 0.153432 0.107841 0.148774 0.251075 0.59255 0.919506 0.036385 -0.75499
P35367_dAGGGSVLksPSQTPk_S10_1 P35367 HRH1 3269 histamine receptor H1 S275 100 GGGSVLKSPSQTPKE 0.250175 0.316789 0.293073 0.146385 0.15104 0.115988 0.137804 0.286679 0.480692 0.482406 0.002651 -1.05682
P35611_aAVVTsPPPTTAPHk_T5_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 T11 99.59 DSRAAVVTSPPPTTA 0.219739 0.205474 0.240672 0.133105 0.116497 0.195537 0.14838 0.221962 0.668491 0.305748 0.048086 -0.58102
P35611_aAVVTsPPPTTAPHkER_T5_S6_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 T11.S12 49.76;49.76 DSRAAVVTSPPPTTA.SRAAVVTSPPPTTAP 0.216735 0.202381 0.237423 0.180444 0.126548 0.143323 0.150105 0.218846 0.685892 0.579511 0.022 -0.54395
P35611_tPsFLk_S3_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 S726 99.76 KKKFRTPSFLKKSKK 0.217818 0.281647 0.20581 0.134087 0.092382 0.148305 0.124925 0.235092 0.531387 0.674135 0.018917 -0.91217
P36507_rkPVLPALTINPTIAEGPSPtSEGASEANLVDLQk_S19_1P36507 MAP2K2 5605 mitogen-activated protein kinase kinase 2 S23 80.82 PTIAEGPSPTSEGAS 0.19775 0.220791 0.216321 0.143832 0.102341 0.128698 0.124957 0.211621 0.590476 0.505932 0.003485 -0.76005
P36507_rkPVLPALTINPTIAEGPsPTSEGASEANLVDLQk_S19_T21_1P36507 MAP2K2 5605 mitogen-activated protein kinase kinase 2 S23.T25 40.78;40.78 PTIAEGPSPTSEGAS.IAEGPSPTSEGASEA 0.172896 0.239009 0.199304 0.133873 0.113144 0.115759 0.120925 0.203736 0.593538 0.206394 0.015079 -0.75259
P36915_gLQDGLRsSSNSR_S8_S10_1 P36915 GNL1 2794 G protein nucleolar 1 S32.S34 47.38;47.38 GLQDGLRSSSNSRSG.QDGLRSSSNSRSGSR 0.224898 0.253023 0.179258 0.134524 0.117366 0.09497 0.11562 0.21906 0.5278 0.442227 0.013185 -0.92194
P36915_rLNQQPsQGLGPR_S7_1 P36915 GNL1 2794 G protein nucleolar 1 S68 100 RRLNQQPSQGLGPRG 0.247623 0.207024 0.210143 0.16987 0.114186 0.141311 0.141789 0.221597 0.639851 0.793994 0.018226 -0.64419
P37802_gAsQAGmTGYGmPR_S3_1 P37802 TAGLN2 8407 transgelin 2 S185 94.95 MGTNRGASQAGMTGY 0.295606 0.217412 0.252337 0.143969 0.092711 0.120786 0.119155 0.255118 0.467058 0.600792 0.007341 -1.09833
P38398_sPSPFtHTHLAQGYR_S3_T6_1 P38398 BRCA1 672 BRCA1 associated ATM activator 1 S1191.T1194 44.96;44.96 GELSRSPSPFTHTHL.SRSPSPFTHTHLAQG 0.313217 0.274203 0.320961 0.214063 0.209797 0.223055 0.215638 0.302793 0.712163 0.135951 0.004353 -0.48972
P39687_nRTPsDVkELVLDNSR_S5_1 P39687 ANP32A 8125 acidic nuclear phosphoprotein 32 family member A S17 98.71 ELRNRTPSDVKELVL 0.169224 0.148829 0.180978 0.131292 0.112783 0.109392 0.117822 0.166344 0.708306 0.688612 0.013879 -0.49755
P39687_nRtPSDVkELVLDNSR_T3_S5_1 P39687 ANP32A 8125 acidic nuclear phosphoprotein 32 family member A T15.S17 50;50 HLELRNRTPSDVKEL.ELRNRTPSDVKELVL 0.142178 0.156052 0.152673 0.131009 0.11567 0.093401 0.11336 0.150301 0.75422 0.255362 0.034177 -0.40694
P42166_dsGSFVAFQNIPGSELmSSFAk_S2_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S442 91.24 KSVEERDSGSFVAFQ 0.218746 0.209971 0.314791 0.120316 0.133129 0.166157 0.139867 0.247836 0.564355 0.283905 0.040781 -0.82533
P42166_lAsERNLFISck_S10_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S279 99.99 SERNLFISCKSSHDR 0.223958 0.317549 0.188309 0.125664 0.068259 0.10827 0.100731 0.243272 0.414068 0.325614 0.027676 -1.27206
P42166_lAsERNLFISck_S3_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S272 100 GQLQKLASERNLFIS 0.244841 0.318318 0.187928 0.122936 0.07755 0.104294 0.101594 0.250362 0.405786 0.217141 0.020445 -1.30121
P42166_nRPPLPAGtNSk_T9_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin T57 98.95 RPPLPAGTNSKGPPD 0.211353 0.18366 0.243521 0.122805 0.10124 0.098952 0.107665 0.212845 0.50584 0.323543 0.005099 -0.98325
P42166_ssTPLPTISSSAENTR_T3_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin T160 97.98 GTESRSSTPLPTISS 0.22834 0.226745 0.237675 0.147294 0.150584 0.202136 0.166672 0.23092 0.721771 0.071077 0.02373 -0.47039
P42167_nRPPLPAGtNSk_T9_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin T57 98.95 RPPLPAGTNSKGPPD 0.246044 0.176372 0.244071 0.122412 0.116685 0.091546 0.110214 0.222162 0.496099 0.292533 0.010687 -1.0113
P42167_rVEHNQSYsQAGITETEWTSGSSk_S7_Y8_S9_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S222.Y223.S224 33.17;33.17;33.17 RRVEHNQSYSQAGIT.RVEHNQSYSQAGITE.VEHNQSYSQAGITET 0.275193 0.18677 0.232615 0.168775 0.140499 0.10069 0.136655 0.231526 0.590235 0.748671 0.042422 -0.76064
P42167_ssTPLPTISSSAENTR_T3_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin T160 97.98 GTESRSSTPLPTISS 0.265819 0.217747 0.238213 0.146824 0.173558 0.187008 0.16913 0.240593 0.702971 0.836494 0.017343 -0.50846
P42226_dGRGyVPATIk_Y5_1 P42226 STAT6 6778 signal transducer and activator of transcription 6 Y641 100 MGKDGRGYVPATIKM 0.261756 0.166869 0.163368 0.057452 0.041371 0.054845 0.051223 0.197331 0.259577 0.04669 0.042522 -1.94576
P42226_gyVPATIk_Y2_1 P42226 STAT6 6778 signal transducer and activator of transcription 6 Y641 100 MGKDGRGYVPATIKM 0.244566 0.243643 0.243122 0.085726 0.069953 0.107885 0.087855 0.243777 0.360391 0.00294 0.004891 -1.47236
P42229_eANNcSsPAGILVDAMSQk_S7_1 P42229 STAT5A 6776 signal transducer and activator of transcription 5A S128 94.78 REANNCSSPAGILVD 0.209425 0.210129 0.206566 0.138582 0.111124 0.134813 0.128173 0.208707 0.614129 0.031638 0.010272 -0.70339
P42229_rPmDSLDsRLSPPAGLFTSAR_S11_1 P42229 STAT5A 6776 signal transducer and activator of transcription 5A S780 98.14 DSLDSRLSPPAGLFT 0.222191 0.18049 0.159245 0.126852 0.07766 0.137617 0.114043 0.187309 0.608851 0.99822 0.048579 -0.71584
P42229_rPMDSLDSRLsPPAGLFTsARGSLS_S11_T18_S19_S23_S25_2P42229 STAT5A 6776 signal transducer and activator of transcription 5A S780.T787.S788.S792.S79499.27;25;25;25.01;25.01 DSLDSRLSPPAGLFT.SPPAGLFTSARGSLS.PPAGLFTSARGSLS.LFTSARGSLS.TSARGSLS0.182923 0.163328 0.149303 0.124556 0.141384 0.108091 0.124677 0.165184 0.754774 0.985718 0.041604 -0.40588
P42331_skDIPLsPPAQk_S7_1 P42331 ARHGAP25 9938 Rho GTPase activating protein 25 S362 100 KSKDIPLSPPAQKND 0.167888 0.177655 0.168078 0.102394 0.083572 0.135807 0.107258 0.171207 0.62648 0.085348 0.014894 -0.67466
P42345_tDsYSAGQSVEILDGVELGEPAHkk_S3_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin S2448 76.27 RSRTRTDSYSAGQSV 0.187601 0.191655 0.198014 0.148282 0.12314 0.135361 0.135595 0.192424 0.704667 0.296852 0.001947 -0.50499
P42345_tRTDSYSAGQSVEILDGVELGEPAHkk_T1_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin T2444 84.07 KGNKRSRTRTDSYSA 0.176853 0.17668 0.17712 0.144565 0.110152 0.124558 0.126425 0.176884 0.714735 0.000329 0.03693 -0.48452
P42345_tRTDsYSAGQSVEILDGVELGEPAHkk_T1_S5_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin T2444.S2448 48.28;48.28 KGNKRSRTRTDSYSA.RSRTRTDSYSAGQSV 0.213215 0.203563 0.217617 0.18176 0.150628 0.11913 0.150506 0.211465 0.711731 0.100117 0.030325 -0.4906
P42345_tRTDSySAGQSVEILDGVELGEPAHkk_T1_T3_S5_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin T2444.T2446.S244833.32;33.32;33.32 KGNKRSRTRTDSYSA.NKRSRTRTDSYSAGQ.RSRTRTDSYSAGQSV 0.237796 0.188268 0.227076 0.160424 0.12466 0.115237 0.13344 0.217713 0.612918 0.91123 0.014458 -0.70623
P42345_tRtDSYSAGQSVEILDGVELGEPAHkk_T3_S5_Y6_S7_1P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin T2446.S2448.Y2449.S245023.3;23.3;23.3;23.3 NKRSRTRTDSYSAGQ.RSRTRTDSYSAGQSV.SRTRTDSYSAGQSVE.RTRTDSYSAGQSVEI0.174028 0.164502 0.176416 0.131902 0.133038 0.110146 0.125029 0.171649 0.7284 0.38543 0.004917 -0.4572
P42356_kTSsVSSISQVSPER_S4_1 P42356 PI4KA 5297 phosphatidylinositol 4-kinase alpha S257 87.83 TLKRKTSSVSSISQV 0.176441 0.184914 0.159547 0.113337 0.091393 0.100725 0.101818 0.173634 0.586396 0.842061 0.001845 -0.77005
P42695_qTsNRSEPSGEINIDSSGETVGSGER_T2_S3_1 P42695 NCAPD3 23310 non-SMC condensin II complex subunit D3 T516.S517 49.98;49.98 AFSYQRQTSNRSEPS.FSYQRQTSNRSEPSG 0.173938 0.199924 0.198904 0.100666 0.080226 0.149614 0.110169 0.190922 0.577034 0.291131 0.022241 -0.79327
P46821_kLGDVsPTQIDVSQFGSFkEDTk_S6_1 P46821 MAP1B 4131 microtubule associated protein 1B S1501 97.99 ERKLGDVSPTQIDVS 0.16786 0.226216 0.175112 0.142569 0.11195 0.124307 0.126275 0.189729 0.665556 0.380006 0.035873 -0.58737
P48382_kksVVESSAPGANNLQVNALVAR_S3_1 P48382 RFX5 5993 regulatory factor X5 S308 99.99 ARGERKKSVVESSAP 0.224836 0.222821 0.195264 0.133474 0.129013 0.110894 0.12446 0.214307 0.580757 0.68754 0.001585 -0.78399
P49757_qGsFRGFPALSQk_S3_1 P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein S276 100 EQLARQGSFRGFPAL 0.22403 0.1948 0.176215 0.15394 0.129855 0.149264 0.144353 0.198349 0.727774 0.438413 0.026574 -0.45844
P49757_qQtFPHYEASSATTSPFFkPPAQHLNGSAAFNGVDDGR_T14_S15_1P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein T572.S573 34.54;34.54 YEASSATTSPFFKPP.EASSATTSPFFKPPA 0.285143 0.279685 0.226977 0.214805 0.200652 0.165479 0.193646 0.263935 0.733686 0.769356 0.041023 -0.44676
P49757_qQtFPHYEASSATTSPFFkPPAQHLNGSAAFNGVDDGR_T3_1P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein T561 94.9 PSLVRQQTFPHYEAS 0.304983 0.294807 0.246001 0.19917 0.154829 0.14161 0.165203 0.28193 0.585973 0.955299 0.009774 -0.77109
P50548_yLQAHTQSVYNYHLsPR_S15_1 P50548 ERF 2077 ETS2 repressor factor S327 99.95 SVYNYHLSPRAFLHY 0.250405 0.268485 0.249364 0.151024 0.194021 0.155394 0.166813 0.256085 0.651398 0.342231 0.004006 -0.61839
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_1 P50552 VASP 7408 vasodilator stimulated phosphoprotein S322 65.56 TTLPRMKSSSSVTTS 0.198361 0.257264 0.227092 0.151606 0.152378 0.188518 0.164167 0.227572 0.721384 0.677935 0.038726 -0.47116
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_S4_S5_S6_1P50552 VASP 7408 vasodilator stimulated phosphoprotein S322.S323.S324.S32524.95;24.95;24.95;24.95 TTLPRMKSSSSVTTS.TLPRMKSSSSVTTSE.LPRMKSSSSVTTSET.PRMKSSSSVTTSETQ0.218671 0.278793 0.267285 0.175788 0.162867 0.183978 0.174211 0.254917 0.683405 0.200205 0.014199 -0.54919
P51812_aYsFcGTVEYmAPEVVNR_S3_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S227 79.27 DHEKKAYSFCGTVEY 0.189811 0.185362 0.207795 0.128923 0.128787 0.17251 0.143407 0.194323 0.737982 0.363442 0.034015 -0.43834
P51812_aySFcGTVEYMAPEVVNR_T7_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 T231 99.74 KAYSFCGTVEYMAPE 0.181078 0.20015 0.165948 0.122964 0.105424 0.154799 0.127729 0.182392 0.700299 0.638397 0.035491 -0.51396
P51812_gFsFVAITSDDESQAMQTVGVHSIVQQLHR_S3_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S386 100 HQLFRGFSFVAITSD 0.208358 0.260998 0.254823 0.159661 0.10406 0.135579 0.1331 0.241393 0.551383 0.968515 0.009439 -0.85887
P51812_kAYsFcGTVEYMAPEVVNR_S4_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S227 78.33 DHEKKAYSFCGTVEY 0.186977 0.191407 0.179413 0.133008 0.11502 0.130895 0.126308 0.185932 0.679321 0.551228 0.000866 -0.55783
P51812_kAYsFcGTVEYmAPEVVNR_S4_T8_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S227.T231 46.1;46.1 DHEKKAYSFCGTVEY.KAYSFCGTVEYMAPE 0.200018 0.140277 0.175078 0.128468 0.11098 0.121307 0.120252 0.171791 0.699988 0.158129 0.046161 -0.5146
P51812_kAySFcGTVEYmAPEVVNR_Y3_S4_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 Y226.S227 44.26;44.26 IDHEKKAYSFCGTVE.DHEKKAYSFCGTVEY 0.184347 0.182877 0.159663 0.128606 0.11528 0.121969 0.121952 0.175629 0.694371 0.376036 0.003765 -0.52622
P52948_nLNNSNLFsPVNR_S5_S9_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S608.S612 50;50 VLKNLNNSNLFSPVN.LNNSNLFSPVNRDSE 0.228797 0.204221 0.247371 0.121888 0.159033 0.182222 0.154381 0.226796 0.680704 0.671778 0.028346 -0.5549
P52948_nLNNSNLFsPVNR_S9_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S612 100 LNNSNLFSPVNRDSE 0.193585 0.19759 0.223681 0.12301 0.135624 0.168751 0.142462 0.204952 0.695099 0.64736 0.019642 -0.52471
P52948_tAPLPPASQTTPLQMALNGkPAPPPQSQsPEVEQLGR_S29_1P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S934 86.54 APPPQSQSPEVEQLG 0.208074 0.20443 0.227024 0.170862 0.118237 0.162404 0.150501 0.213176 0.705993 0.311165 0.024232 -0.50227
P53367_hSLPsGLGLSETQITSHGFDNTk_S5_1 P53367 ARFIP1 27236 ADP ribosylation factor interacting protein 1 S39 86.57 DLKHSLPSGLGLSET 0.23096 0.276435 0.373498 0.120284 0.137216 0.113593 0.123698 0.293631 0.421269 0.054412 0.016303 -1.24719
P53367_hSLPsGLGLSETQITSHGFDNTk_S5_S10_1 P53367 ARFIP1 27236 ADP ribosylation factor interacting protein 1 S39.S44 49.04;49.04 DLKHSLPSGLGLSET.LPSGLGLSETQITSH 0.192298 0.253911 0.273348 0.111114 0.149703 0.129489 0.130102 0.239852 0.542427 0.344463 0.015009 -0.8825
P53999_aLSSSkQsSSSRDDNMFQIGk_S5_1 P53999 SUB1 10923 SUB1 homolog, transcriptional regulator S52 55.69 TSRALSSSKQSSSSR 0.201728 0.183189 0.182771 0.148631 0.130784 0.139574 0.139663 0.189229 0.738062 0.809087 0.003612 -0.43819
P54198_dSmNATsTPAALSPSVLTTPSk_S7_1 P54198 HIRA 7290 histone cell cycle regulator S543 89.49 KDSMNATSTPAALSP 0.407648 0.24561 0.296894 0.136972 0.172943 0.103602 0.137839 0.316717 0.435212 0.298361 0.026037 -1.20021
P55201_qSRPANkQsPSPSEVSQSPGR_S9_1 P55201 BRPF1 7862 bromodomain and PHD finger containing 1 S75 99.39 SRPANKQSPSPSEVS 0.199792 0.206034 0.224836 0.141424 0.145641 0.139477 0.142181 0.210221 0.67634 0.110381 0.000925 -0.56418
P55327_vGGTkPAGGDFGEVLNSAANASATTTEPLPEkTQEsL_S36_1P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 S223 84.57 LPEKTQESL 0.231844 0.230025 0.274681 0.146752 0.135157 0.178556 0.153488 0.245517 0.625163 0.88296 0.009216 -0.6777
P57740_qPDIScILGTGGksPR_S5_T10_1 P57740 NUP107 57122 nucleoporin 107 S77.T82 49.9;49.9 LLRQPDISCILGTGG.DISCILGTGGKSPRL 0.172466 0.165198 0.152039 0.107155 0.097199 0.109318 0.104557 0.163234 0.640537 0.560828 0.001137 -0.64265
P62633_gFQFVSsSLPDIcYR_S7_S8_1 P62633 CNBP 7555 CCHC-type zinc finger nucleic acid binding protein S48.S49 47.17;47.17 RGFQFVSSSLPDICY.GFQFVSSSLPDICYR 0.363334 0.347516 0.362895 0.286662 0.182448 0.256578 0.241896 0.357915 0.675847 0.054876 0.02093 -0.56523
P62753_lSsLRAsTSkSESSQk_S2_S3_S7_2 P62753 RPS6 6194 ribosomal protein S6 S235.S236.S240 50.03;50.03;89.71 IAKRRRLSSLRASTS.AKRRRLSSLRASTSK.RLSSLRASTSKSESS 0.149428 0.156794 0.186495 0.104987 0.108289 0.123792 0.112356 0.164239 0.684102 0.41499 0.015138 -0.54772
P62753_lSsLRAsTSkSESSQk_S3_S7_2 P62753 RPS6 6194 ribosomal protein S6 S236.S240 85.56;83.15 AKRRRLSSLRASTSK.RLSSLRASTSKSESS 0.167714 0.157875 0.213593 0.114427 0.126968 0.126071 0.122489 0.179728 0.681525 0.104875 0.031519 -0.55316
P62753_lssLRASTSkSESSQk_S3_S7_T8_S9_2 P62753 RPS6 6194 ribosomal protein S6 S236.S240.T241.S24279.31;31.88;31.88;31.88 AKRRRLSSLRASTSK.RLSSLRASTSKSESS.LSSLRASTSKSESSQ.SSLRASTSKSESSQK0.173775 0.168682 0.203123 0.107669 0.123129 0.129505 0.120101 0.18186 0.660406 0.534639 0.007898 -0.59858
P62753_lSsLRAsTSkSESSQk_S3_T8_2 P62753 RPS6 6194 ribosomal protein S6 S236.T241 90.75;89.85 AKRRRLSSLRASTSK.LSSLRASTSKSESSQ 0.175587 0.165132 0.196689 0.094733 0.108887 0.129193 0.110938 0.179136 0.619295 0.925469 0.007498 -0.6913
P62753_rLssLRASTSk_S3_S4_2 P62753 RPS6 6194 ribosomal protein S6 S235.S236 100;100 IAKRRRLSSLRASTS.AKRRRLSSLRASTSK 0.161422 0.177666 0.125669 0.097503 0.110275 0.095732 0.10117 0.154919 0.65305 0.163413 0.028472 -0.61473
P62753_rLSsLRAsTSk_S4_S8_2 P62753 RPS6 6194 ribosomal protein S6 S236.S240 92.85;99.22 AKRRRLSSLRASTSK.RLSSLRASTSKSESS 0.132825 0.143562 0.135675 0.103552 0.088378 0.110775 0.100902 0.137354 0.73461 0.382841 0.00767 -0.44495
P78346_kPRPsEGDEDcLPASk_S5_1 P78346 RPP30 10556 ribonuclease P/MRP subunit p30 S251 100 TVKKPRPSEGDEDCL 0.143973 0.186209 0.151408 0.114789 0.10471 0.116174 0.111891 0.16053 0.697007 0.143016 0.022751 -0.52075
P78346_kPRPsEGDEDcLPASkk_S5_1 P78346 RPP30 10556 ribonuclease P/MRP subunit p30 S251 100 TVKKPRPSEGDEDCL 0.17369 0.143893 0.154205 0.126587 0.128651 0.099273 0.11817 0.157263 0.75142 0.919816 0.038606 -0.41231
P85037_sAPAsPTHPGLMSPR_S1_S5_T7_2 P85037 FOXK1 221937 forkhead box K1 S416.S420.T422 52.13;52.13;95.75 FGPLSSRSAPASPTH.SSRSAPASPTHPGLM.RSAPASPTHPGLMSP 0.176903 0.153809 0.154563 0.094053 0.137592 0.087317 0.10632 0.161758 0.657279 0.375516 0.033824 -0.60542
Q00013_sRPEAVSHPLNTVTEDMYTNGSPAPGsPAQVk_S27_1Q00013 MPP1 4354 membrane palmitoylated protein 1 S57 100 NGSPAPGSPAQVKGQ 0.179644 0.202252 0.224286 0.144953 0.138754 0.146901 0.143536 0.202061 0.710361 0.07011 0.011152 -0.49338
Q01167_rIktEDGEGIVIALSVDTPPAAVR_T4_1 Q01167 FOXK2 3607 forkhead box K2 T634 98.7 PELKRIKTEDGEGIV 0.209224 0.27399 0.23192 0.173624 0.150604 0.166357 0.163529 0.238378 0.686006 0.227312 0.020581 -0.54371
Q02410_aLPNHLHFHsLEHEEAMNAAYSGYVYTHR_S10_1 Q02410 APBA1 320 amyloid beta precursor protein binding family A member 1S154 100 PNHLHFHSLEHEEAM 0.409193 0.412584 0.465368 0.195699 0.168826 0.108791 0.157772 0.429048 0.367725 0.667678 0.000996 -1.4433
Q03001_qksFSEDVISHk_S3_1 Q03001 DST 667 dystonin S3968 99.54 TKLKRQKSFSEDVIS 0.205282 0.206568 0.283824 0.157134 0.16564 0.123094 0.148623 0.231891 0.640915 0.40068 0.04559 -0.64179
Q05655_gRGEyFAIk_Y5_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta Y374 100 ELKGRGEYFAIKALK 0.155486 0.172139 0.182769 0.08759 0.095543 0.133562 0.105565 0.170132 0.62049 0.477079 0.016514 -0.68852
Q05655_sEDEAkFPtmNRR_T9_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta T141 100 EDEAKFPTMNRRGAI 0.167113 0.21237 0.193927 0.136828 0.098217 0.140219 0.125088 0.191137 0.654444 0.975018 0.024673 -0.61166
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSk_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 S28 93.96 ARAKRKYSEVDDSLP 0.192269 0.196495 0.234927 0.119196 0.172303 0.143163 0.144887 0.207897 0.696919 0.877057 0.037117 -0.52094
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSk_Y2_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27.S28 50;50 TARAKRKYSEVDDSL.ARAKRKYSEVDDSLP 0.16553 0.201149 0.1938 0.107371 0.127333 0.140579 0.125094 0.186826 0.669576 0.882788 0.013163 -0.57868
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSkNETGLLSSIk_Y2_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27 85.58 TARAKRKYSEVDDSL 0.178588 0.213212 0.221387 0.133775 0.16196 0.141487 0.145741 0.204395 0.713034 0.582545 0.019702 -0.48796
Q05D32_rksQVNGEAGSYEmTNQHVk_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 S104 100 ISRVRRKSQVNGEAG 0.185317 0.209914 0.200777 0.12385 0.138711 0.107786 0.123449 0.198669 0.621379 0.785109 0.002785 -0.68645
Q05D32_rksQVNGEAGSYEMTNQHVk_Y12_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y113 90.41 VNGEAGSYEMTNQHV 0.20483 0.184868 0.19365 0.111538 0.12683 0.089161 0.109176 0.194449 0.561464 0.436154 0.002321 -0.83274
Q07352_rHsVTLPSSk_S3_1 Q07352 ZFP36L1 677 ZFP36 ring finger protein like 1 S54 100 GGFPRRHSVTLPSSK 0.281848 0.273619 0.195127 0.098366 0.07359 0.070879 0.080945 0.250198 0.323523 0.182037 0.00429 -1.62806
Q07889_sASVsSISLTk_S5_1 Q07889 SOS1 6654 SOS Ras/Rac guanine nucleotide exchange factor 1 S1136 93.37 GPRSASVSSISLTKG 0.181029 0.208384 0.177376 0.112933 0.069332 0.116853 0.099706 0.18893 0.527741 0.584338 0.007877 -0.9221



Q09472_sPQPVPSPRPQSQPPHsSPSPR_S17_1 Q09472 EP300 2033 E1A binding protein p300 S2325 88.35 PQSQPPHSSPSPRMQ 0.227157 0.209125 0.236601 0.152682 0.13684 0.189581 0.159701 0.224294 0.712014 0.420373 0.021313 -0.49002
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFsPPVTsNTSPPPAAPLAR_S12_S20_2 Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 S488.S496 100;97.28 NEIPRPFSPPVTSNT.PPVTSNTSPPPAAPL 0.185229 0.175848 0.193138 0.121554 0.134371 0.122265 0.126063 0.184738 0.682389 0.818448 0.000835 -0.55133
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFsPPVTsNTSPPPAAPLAR_S12_T16_2 Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 S488.T492 100;81.1 NEIPRPFSPPVTSNT.RPFSPPVTSNTSPPP 0.158604 0.152974 0.155976 0.103919 0.13258 0.107907 0.114802 0.155852 0.736612 0.063747 0.010771 -0.44102
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFsPPVTsNTSPPPAAPLAR_S12_T16_S17_2Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 S488.T492.S493 100;46.8;46.8 NEIPRPFSPPVTSNT.RPFSPPVTSNTSPPP.PFSPPVTSNTSPPPA 0.156318 0.155648 0.171229 0.105915 0.134453 0.10386 0.114743 0.161065 0.712399 0.419396 0.01402 -0.48924
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFsPPVTsNTSPPPAAPLAR_S12_T16_S20_2Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 S488.T492.S496 49.98;49.98;99.92 NEIPRPFSPPVTSNT.RPFSPPVTSNTSPPP.PPVTSNTSPPPAAPL 0.171462 0.141075 0.16484 0.117049 0.118163 0.075348 0.10352 0.159126 0.650557 0.600152 0.029886 -0.62025
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFsPPVTsNTSPPPAAPLAR_S12_T19_S20_2Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 S488.T495.S496 92.5;48.17;48.17 NEIPRPFSPPVTSNT.SPPVTSNTSPPPAAP.PPVTSNTSPPPAAPL 0.176696 0.179916 0.193982 0.122376 0.136923 0.093257 0.117519 0.183531 0.640321 0.291953 0.008956 -0.64313
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFSPPVtSNTsPPPAAPLAR_T16_S17_S20_2Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 T492.S493.S496 49.95;49.95;98.65 RPFSPPVTSNTSPPP.PFSPPVTSNTSPPPA.PPVTSNTSPPPAAPL 0.118479 0.124054 0.148552 0.097783 0.107064 0.085263 0.096703 0.130362 0.741805 0.637313 0.03963 -0.43089
Q0JRZ9_lSGINEIPRPFsPPVTsNTSPPPAAPLAR_T16_S20_2 Q0JRZ9 FCHO2 115548 FCH and mu domain containing endocytic adaptor 2 T492.S496 88.54;99.83 RPFSPPVTSNTSPPP.PPVTSNTSPPPAAPL 0.152323 0.145776 0.162024 0.102829 0.117121 0.094925 0.104958 0.153374 0.684326 0.691093 0.003812 -0.54724
Q12789_dSLLDTSSVSEPNVSFVSHcADsNSGDIAVIEEVR_S23_1Q12789 GTF3C1 2975 general transcription factor IIIC subunit 1 S573 81.61 FVSHCADSNSGDIAV 0.185918 0.175121 0.187265 0.10838 0.154097 0.107339 0.123272 0.182768 0.674472 0.117046 0.020036 -0.56817
Q12789_gNsRLNIWGEAR_S3_1 Q12789 GTF3C1 2975 general transcription factor IIIC subunit 1 S1173 100 PLSARGNSRLNIWGE 0.20537 0.241067 0.158369 0.118287 0.090761 0.096015 0.101687 0.201602 0.504398 0.220854 0.017028 -0.98737
Q12802_eRPRsAVLLVDETATTPIFANRR_S5_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE 0.210401 0.192801 0.156084 0.130645 0.108412 0.10568 0.114912 0.186429 0.616386 0.392439 0.016034 -0.69809
Q12802_fLSHsTDSLNk_S3_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1927 92.46 SNTWKFLSHSTDSLN 0.186146 0.243827 0.182945 0.134397 0.100787 0.156253 0.130479 0.204306 0.638645 0.798758 0.04446 -0.64691
Q12802_sAVLLVDETATTPIFANR_S1_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE 0.196996 0.212544 0.237839 0.13039 0.100702 0.094849 0.108647 0.215793 0.503478 0.921572 0.002714 -0.99
Q12802_sAVLLVDETATTPIFANRR_S1_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE 0.2895 0.216898 0.273122 0.121658 0.089102 0.128193 0.112985 0.25984 0.434823 0.464345 0.004251 -1.2015
Q12802_sVsIQNITGVGNDENmSNTWk_S3_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1906 93.63 VSLSKSVSIQNITGV 0.295244 0.269354 0.178834 0.130413 0.095334 0.113667 0.113138 0.247811 0.45655 0.152264 0.021426 -1.13116
Q12830_fLFTPLAtTATTASTTTTTVSTTAAGTGEQRQSk_T4_1 Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor T2338 88.04 TVQRFLFTPLATTAT 0.199411 0.19474 0.180988 0.085772 0.115691 0.104931 0.102131 0.191713 0.532731 0.5708 0.00098 -0.90852
Q12830_sLTSATsTSNIQSSASQPPRPQQGQVk_S7_1 Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor S2252 65.56 KSLTSATSTSNIQSS 0.277833 0.289556 0.249577 0.145465 0.157181 0.123705 0.142117 0.272322 0.521872 0.811796 0.001071 -0.93823
Q12873_tSPTtPEASAtNSPcTSkPATPAPSEk_T5_S13_2 Q12873 CHD3 1107 chromodomain helicase DNA binding protein 3 T1541.S1549 87.27;96.52 PTKTSPTTPEASATN.PEASATNSPCTSKPA 0.199333 0.205052 0.214284 0.13193 0.177702 0.138179 0.14927 0.206223 0.723828 0.169134 0.019061 -0.46628
Q12933_hLEHEcPERSLscR_S10_1 Q12933 TRAF2 7186 TNF receptor associated factor 2 S160 91.57 EHECPERSLSCRHCR 0.242843 0.242255 0.191573 0.148886 0.161698 0.123394 0.144659 0.225557 0.641343 0.610032 0.016556 -0.64083
Q12968_kTsEDQAAILPGk_S3_1 Q12968 NFATC3 4775 nuclear factor of activated T-cells 3 S344 96.48 PLKTRKTSEDQAAIL 0.220739 0.204371 0.211891 0.108567 0.12431 0.120574 0.117817 0.212334 0.554869 0.99606 0.000147 -0.84978
Q12968_ktSEDQAAILPGkLELcSDDQGSLSPAR_S3_1 Q12968 NFATC3 4775 nuclear factor of activated T-cells 3 S344 89.47 PLKTRKTSEDQAAIL 0.221455 0.234251 0.247873 0.109494 0.163049 0.120077 0.130873 0.234526 0.558033 0.35656 0.00457 -0.84158
Q13029_rkPSQtLQPSEDLADGk_T6_1 Q13029 PRDM2 7799 PR/SET domain 2 T423 88.63 LKRKPSQTLQPSEDL 0.217218 0.251084 0.257791 0.123734 0.173026 0.158645 0.151801 0.242031 0.627198 0.848017 0.009454 -0.67301
Q13029_rTSsPPsSPQHSPALR_S7_S8_2 Q13029 PRDM2 7799 PR/SET domain 2 S742.S743 95.62;95.39 RRTSSPPSSPQHSPA.RTSSPPSSPQHSPAL 0.186168 0.163109 0.218627 0.131316 0.142302 0.112195 0.128604 0.189301 0.679364 0.459615 0.029712 -0.55774
Q13094_eNDEDDVHQRPLPQPALLPMSSNtFPSR_S21_S22_T24_S27_1Q13094 LCP2 3937 lymphocyte cytosolic protein 2 S338.S339.T341.S34425;25;25;25 QPALLPMSSNTFPSR.PALLPMSSNTFPSRS.LLPMSSNTFPSRSTK.MSSNTFPSRSTKPSP0.218808 0.248127 0.243385 0.160649 0.16367 0.193761 0.172694 0.236773 0.729363 0.849897 0.010052 -0.45529
Q13112_tDTPPSSVPTSVISTPSTEEIQSETPGDAQGsPPELk_S32_1Q13112 CHAF1B 8208 chromatin assembly factor 1 subunit B S538 79.38 TPGDAQGSPPELKRP 0.217663 0.228952 0.272214 0.16172 0.18604 0.166211 0.171324 0.239609 0.715012 0.336072 0.020008 -0.48396
Q13177_qkyLSFTPPEkDGFPSGTPALNAk_S5_1 Q13177 PAK2 5062 p21 (RAC1) activated kinase 2 S141 88.84 TVKQKYLSFTPPEKD 0.159759 0.198697 0.156583 0.14409 0.109967 0.114724 0.122927 0.17168 0.716025 0.766238 0.047438 -0.48192
Q13177_sVIDPVPAPVGDSHVDGAAksLDkQk_S21_1 Q13177 PAK2 5062 p21 (RAC1) activated kinase 2 S217 98.15 HVDGAAKSLDKQKKK 0.143141 0.165595 0.149814 0.120137 0.091117 0.097037 0.102764 0.15285 0.672319 0.722394 0.010644 -0.57278
Q13177_yLsFTPPEkDGFPSGTPALNAk_S3_T5_1 Q13177 PAK2 5062 p21 (RAC1) activated kinase 2 S141.T143 47.05;47.05 TVKQKYLSFTPPEKD.KQKYLSFTPPEKDGF 0.172182 0.219186 0.234786 0.14534 0.125293 0.16746 0.146031 0.208718 0.699658 0.590454 0.048959 -0.51528
Q13177_yLSFTPPEkDGFPSGTPALNAk_Y1_S3_T5_1 Q13177 PAK2 5062 p21 (RAC1) activated kinase 2 Y139.S141.T143 31.67;31.67;31.67 SNTVKQKYLSFTPPE.TVKQKYLSFTPPEKD.KQKYLSFTPPEKDGF 0.152237 0.190238 0.196454 0.126072 0.110184 0.142827 0.126361 0.179643 0.703401 0.634864 0.033366 -0.50758
Q13188_nAtSPQVQRPSFMDYFDk_T3_1 Q13188 STK3 6788 serine/threonine kinase 3 T384 98.42 GTMKRNATSPQVQRP 0.262523 0.265886 0.20947 0.138661 0.115425 0.141118 0.131735 0.24596 0.535595 0.334334 0.004666 -0.90079
Q13206_sNSEVEDVGPTSHNR_S1_1 Q13206 DDX10 1662 DEAD-box helicase 10 S829 95.47 KQGMKKRSNSEVEDV 0.174015 0.223047 0.216113 0.157806 0.127154 0.138968 0.14131 0.204392 0.691367 0.506862 0.023631 -0.53248
Q13206_sNsEVEDVGPTSHNR_S3_1 Q13206 DDX10 1662 DEAD-box helicase 10 S831 93.57 GMKKRSNSEVEDVGP 0.189874 0.176438 0.218661 0.130912 0.122544 0.149857 0.134438 0.194991 0.689456 0.592361 0.015112 -0.53647
Q13370_lsSAAEEkVPVIRPR_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S279.S280 50;50 APLHPRLSSAAEEKV.PLHPRLSSAAEEKVP 0.180697 0.18471 0.202567 0.128591 0.133902 0.165376 0.142623 0.189325 0.753325 0.510666 0.024656 -0.40866
Q13370_rSsGTSGLLPVEQSSR_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S441.S442 45.78;45.78 PTPQLRRSSGTSGLL.TPQLRRSSGTSGLLP 0.244432 0.247081 0.228106 0.186141 0.131772 0.153486 0.157133 0.239873 0.655069 0.247139 0.008031 -0.61028
Q13370_rSsGTSGLLPVEQSSR_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S442 82.1 TPQLRRSSGTSGLLP 0.276308 0.214409 0.28606 0.166437 0.146616 0.148623 0.153892 0.258926 0.594349 0.146142 0.010763 -0.75062
Q13442_rmQsLSLNk_S4_1 Q13442 PDAP1 11333 PDGFA associated protein 1 S176 99.97 LSGKRMQSLSLNK 0.308094 0.322407 0.291431 0.180262 0.135497 0.191369 0.169043 0.307311 0.55007 0.431053 0.002002 -0.86231
Q13501_sSSQPSSccSDPSkPGGNVEGATQsLAEQMRk_T23_S25_1Q13501 SQSTM1 8878 sequestosome 1 T304.S306 49.91;49.91 GGNVEGATQSLAEQM.NVEGATQSLAEQMRK 0.241545 0.262985 0.264036 0.143681 0.207719 0.184763 0.178721 0.256189 0.697614 0.265483 0.018279 -0.5195
Q13546_mQsLQLDcVAVPSSR_S3_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA 0.183934 0.198989 0.207973 0.136994 0.095402 0.139179 0.123858 0.196965 0.628833 0.390291 0.009992 -0.66925
Q13546_rMQsLQLDcVAVPSSR_S4_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA 0.245522 0.226813 0.197405 0.111866 0.086259 0.130806 0.109644 0.223247 0.491132 0.91863 0.003967 -1.02582
Q13546_rVsHDPFAQQRPYENFQNTEGk_S3_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S416 100 EERRRRVSHDPFAQQ 0.269754 0.187206 0.222878 0.14794 0.142249 0.112717 0.134302 0.226613 0.592649 0.345177 0.024607 -0.75475
Q13905_qGRPSPtSPVkPSSPASkPDGPAELPLTDR_T7_S8_1 Q13905 RAPGEF1 2889 Rap guanine nucleotide exchange factor 1 T216.S217 49.61;49.61 KQGRPSPTSPVKPSS.QGRPSPTSPVKPSSP 0.158315 0.160687 0.181898 0.111711 0.108368 0.144369 0.121483 0.166967 0.727586 0.59768 0.029474 -0.45881
Q14149_rHLsEGTNSYATR_S4_1 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S514 100 SVPRRHLSEGTNSYA 0.274255 0.2254 0.219941 0.16805 0.150762 0.099147 0.13932 0.239865 0.580824 0.820755 0.020291 -0.78383
Q14149_rLSTRssILNAk_S3_S7_2 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S546.S550 87.21;93.3 NSLKRRLSTRSSILN.RRLSTRSSILNAKNR 0.386202 0.262882 0.267165 0.168174 0.144459 0.091124 0.134586 0.305416 0.440663 0.482383 0.02116 -1.18225
Q14149_ssILNAk_S2_1 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S550 95.6 RRLSTRSSILNAKNR 0.219666 0.277228 0.316263 0.105886 0.068041 0.109052 0.094326 0.271052 0.348001 0.361337 0.004676 -1.52284
Q14164_gAQAsPPPIAPYPSPTRk_S5_1 Q14164 IKBKE 9641 inhibitor of nuclear factor kappa B kinase subunit epsilon S664 100 RAKGAQASPPPIAPY 0.196445 0.214972 0.172187 0.094193 0.080657 0.143512 0.106121 0.194535 0.545511 0.592223 0.017785 -0.87432
Q14289_rHsMREEDFIQPSSR_S3_1 Q14289 PTK2B 2185 protein tyrosine kinase 2 beta S778 100 HNVFKRHSMREEDFI 0.253528 0.194408 0.173386 0.105871 0.133312 0.113626 0.117603 0.207108 0.567836 0.20772 0.024192 -0.81645
Q14498_yRsPYSGPk_Y5_1 Q14498 RBM39 9584 RNA binding motif protein 39 Y99 99.09 RGRYRSPYSGPKFNS 0.162695 0.187455 0.17813 0.128102 0.093653 0.13807 0.119942 0.176093 0.681125 0.447086 0.021255 -0.55401
Q14541_qISVSsPGSSTDINVkk_S6_1 Q14541 HNF4G 3174 hepatocyte nuclear factor 4 gamma S121 87.61 SRQISVSSPGSSTDI 0.187249 0.206124 0.174175 0.153919 0.105323 0.147939 0.135727 0.189183 0.717439 0.53734 0.040421 -0.47907
Q14653_sPsLDNPTPFPNLGPSENPLkR_S1_1 Q14653 IRF3 3661 interferon regulatory factor 3 S173 87.12 PCPQPLRSPSLDNPT 0.190808 0.202505 0.186426 0.134545 0.116149 0.133528 0.128074 0.193246 0.662749 0.785082 0.001046 -0.59346
Q14669_sEsPPAELPSLRR_S1_S3_1 Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S310.S312 50;50 RKSTKKRSESPPAEL.STKKRSESPPAELPS 0.222179 0.203481 0.189168 0.161773 0.119844 0.132551 0.138056 0.204943 0.673632 0.744385 0.012955 -0.56997
Q14676_sRSsVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_S1_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1192 45.71 QVTRGRKSRSSVKTP 0.238969 0.250999 0.297076 0.13688 0.160087 0.132335 0.143101 0.262348 0.545461 0.381274 0.003747 -0.87445
Q14676_sRSsVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_T10_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 T1201 49.3 SSVKTPETVVPTALE 0.264834 0.239783 0.290939 0.158043 0.171487 0.120526 0.150018 0.265185 0.565711 0.968041 0.005598 -0.82186
Q14676_sSVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_S2_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1195 68.56 RGRKSRSSVKTPETV 0.19634 0.220215 0.324414 0.146304 0.10659 0.140772 0.131222 0.24699 0.531285 0.181411 0.048441 -0.91244
Q14676_tNRSSVkTPESIVPIAPELQPSTSR_S4_S5_1 Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1563.S1564 45.72;45.72 TRGRTNRSSVKTPES.RGRTNRSSVKTPESI 0.256659 0.262942 0.253685 0.170405 0.134695 0.159846 0.154982 0.257762 0.60126 0.124479 0.000715 -0.73394
Q14676_tNRSsVkTPESIVPIAPELQPSTSR_S5_T8_1 Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1564.T1567 45.12;45.12 RGRTNRSSVKTPESI.TNRSSVKTPESIVPI 0.178931 0.218355 0.221374 0.123208 0.110885 0.158363 0.130818 0.20622 0.634364 0.960461 0.018751 -0.65662
Q14738_rksELPQDVYTIk_S3_1 Q14738 PPP2R5D 5528 protein phosphatase 2 regulatory subunit B'delta S573 100 KVLLRRKSELPQDVY 0.237683 0.222536 0.190844 0.128357 0.132225 0.109618 0.1234 0.217021 0.568608 0.40755 0.003758 -0.81449
Q14938_sITSPPSTSTTk_S1_1 Q14938 NFIX 4784 nuclear factor I X S265 99.82 QVTLGRRSITSPPST 0.220642 0.179811 0.211452 0.099554 0.103787 0.113174 0.105505 0.203969 0.517261 0.191545 0.001632 -0.95104
Q15003_sRVFDLQFSTDSPR_S1_1 Q15003 NCAPH 23397 non-SMC condensin I complex subunit H S70 100 ERLQRRRSRVFDLQF 0.229932 0.236816 0.181859 0.147424 0.173976 0.135955 0.152452 0.216202 0.705136 0.595781 0.036569 -0.50403
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S3_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S537 91.48 RDEGKKTSASDVTNI 0.228813 0.202501 0.225999 0.109645 0.160837 0.131014 0.133832 0.219104 0.610813 0.479917 0.007449 -0.7112
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S3_S5_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S537.S539 48.58;48.58 RDEGKKTSASDVTNI.EGKKTSASDVTNIYP 0.162222 0.207701 0.185692 0.108378 0.115884 0.117262 0.113841 0.185205 0.614678 0.084644 0.006012 -0.7021
Q15042_kTsASDVTNIYPGDAGk_S5_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S539 86.09 EGKKTSASDVTNIYP 0.194846 0.240298 0.185063 0.112083 0.123619 0.138445 0.124716 0.206735 0.603262 0.334776 0.011709 -0.72914
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S5_T8_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S539.T542 46.87;46.87 EGKKTSASDVTNIYP.KTSASDVTNIYPGDA 0.146043 0.209554 0.139233 0.105172 0.091187 0.105631 0.100663 0.164943 0.610289 0.08577 0.048393 -0.71244
Q15042_kTSAsDVTNIYPGDAGk_T2_T8_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 T536.T542 46.41;46.41 ARDEGKKTSASDVTN.KTSASDVTNIYPGDA 0.184819 0.224791 0.197998 0.110119 0.125767 0.130743 0.12221 0.202536 0.603398 0.436481 0.00379 -0.72882
Q15052_kDsIPQVLLPEEEkLIIEETR_S3_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S684 100 GSSTRKDSIPQVLLP 0.179241 0.213672 0.215523 0.144984 0.147486 0.167147 0.153205 0.202812 0.755406 0.521653 0.022454 -0.40467
Q15057_sSPSTGsLDSGNESk_S7_1 Q15057 ACAP2 23527 ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2 S384 88.51 KSSPSTGSLDSGNES 0.210574 0.190519 0.187467 0.155136 0.0955 0.139022 0.129886 0.196186 0.662055 0.284104 0.026104 -0.59498
Q15057_ySISLsPPEQQkk_S6_1 Q15057 ACAP2 23527 ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2 S521 100 DKYSISLSPPEQQKK 0.17804 0.226466 0.188619 0.144005 0.126856 0.147436 0.139433 0.197708 0.705244 0.315852 0.022004 -0.5038
Q15208_nLNHSLPSDFTFQNmNsk_S17_1 Q15208 STK38 11329 serine/threonine kinase 38 S264 100 FTFQNMNSKRKAETW 0.183556 0.198033 0.160613 0.125733 0.156879 0.116901 0.133171 0.180734 0.736834 0.893365 0.043332 -0.44059
Q15345_rStQESLTAGGTDLkR_S2_T3_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 S326.T327 50;50 ATRVTRRSTQESLTA.TRVTRRSTQESLTAG 0.310879 0.23517 0.211102 0.094006 0.091273 0.075307 0.086862 0.252384 0.344166 0.072519 0.005672 -1.53882
Q15345_rStQESLTAGGTDLkR_S6_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 S330 68.17 TRRSTQESLTAGGTD 0.205944 0.217846 0.157849 0.102371 0.118679 0.07247 0.09784 0.19388 0.504642 0.704879 0.013543 -0.98667
Q15345_rsTQESLTAGGTDLkR_T3_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 T327 98.59 TRVTRRSTQESLTAG 0.353761 0.236949 0.221516 0.085709 0.077938 0.070861 0.078169 0.270742 0.288723 0.020876 0.042639 -1.79224
Q15365_qQsHFAMmHGGTGFAGIDSSSPEVk_S3_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S246 100 NQVARQQSHFAMMHG 0.236852 0.25486 0.175239 0.09826 0.096368 0.09491 0.096513 0.222317 0.434122 0.00323 0.034627 -1.20383
Q15365_qQsHFAmmHGGTGFAGIDSSSPEVk_T12_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 T255 82.21 FAMMHGGTGFAGIDS 0.297888 0.309978 0.229492 0.096303 0.072233 0.078091 0.082209 0.279119 0.29453 0.154376 0.00165 -1.76352
Q15418_gFsFVATGLMEDDGkPR_S3_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 S380 100 HQLFRGFSFVATGLM 0.231086 0.246596 0.213559 0.105602 0.070786 0.106985 0.094457 0.230414 0.409946 0.787396 0.000866 -1.28649
Q15424_sVVsFDkVk_S4_1 Q15424 SAFB 6294 scaffold attachment factor B S604 100 REKRSVVSFDKVKEP 0.202294 0.226063 0.241439 0.159799 0.140002 0.184295 0.161365 0.223265 0.722752 0.882726 0.022525 -0.46843
Q15596_lERLDSktDPASNTk_T8_1 Q15596 NCOA2 10499 nuclear receptor coactivator 2 T773 99.98 LERLDSKTDPASNTK 0.169437 0.197855 0.167841 0.120231 0.092014 0.113125 0.108457 0.178378 0.608018 0.860657 0.005643 -0.71781
Q15643_sVPNTPLRPNQQsVVNSSFSELFVk_S1_S13_2 Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842.S1854 98.23;86.23 WLGGGSKSVPNTPLR.PLRPNQQSVVNSSFS 0.226393 0.240193 0.17876 0.127559 0.114918 0.083305 0.108594 0.215115 0.504818 0.666806 0.009493 -0.98617
Q15643_sVPNTPLRPNQQsVVNSSFSELFVk_S1_T5_2 Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842.T1846 100;99.9 WLGGGSKSVPNTPLR.GSKSVPNTPLRPNQQ 0.330162 0.300824 0.247249 0.117697 0.128622 0.108443 0.118254 0.292745 0.403949 0.109154 0.002204 -1.30775
Q15691_kPLTSSSAAPQRPIsTQR_S15_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S165 91.6 AAPQRPISTQRTAAA 0.199903 0.221674 0.217652 0.119005 0.111922 0.120476 0.117134 0.213076 0.54973 0.269687 0.000182 -0.86321
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S15_T16_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S165.T166 50;50 AAPQRPISTQRTAAA.APQRPISTQRTAAAP 0.36849 0.388706 0.453139 0.115422 0.062189 0.089961 0.089191 0.403445 0.221072 0.532377 0.000457 -2.17741
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S5_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S155 74.52 KPKKPLTSSSAAPQR 0.329967 0.322253 0.335214 0.080185 0.047921 0.072536 0.066881 0.329144 0.203195 0.260179 1.49E-05 -2.29906
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S5_S6_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S155.S156 45.41;45.41 KPKKPLTSSSAAPQR.PKKPLTSSSAAPQRP 0.317879 0.33241 0.343547 0.082046 0.082055 0.08988 0.08466 0.331279 0.255556 0.219622 6.2E-06 -1.96829
Q15691_kPLtSSSAAPQRPIsTQR_T4_S15_T16_2 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 T154.S165.T166 94.17;50;50 NKPKKPLTSSSAAPQ.AAPQRPISTQRTAAA.APQRPISTQRTAAAP 0.333729 0.258126 0.260559 0.094459 0.089856 0.066622 0.083646 0.284138 0.294384 0.215274 0.00158 -1.76423
Q15910_gRLPNNSsRPSTPTINVLESk_S11_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 1 subunitS366 91.1 PNNSSRPSTPTINVL 0.234735 0.183455 0.249467 0.129331 0.15645 0.171908 0.152563 0.222552 0.685515 0.557914 0.041118 -0.54474
Q15910_gRLPNNssRPSTPTINVLESk_S11_T12_T14_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS366.T367.T369 93.98;52.88;52.87 PNNSSRPSTPTINVL.NNSSRPSTPTINVLE.SSRPSTPTINVLESK 0.202594 0.191303 0.216037 0.099252 0.120864 0.115521 0.111879 0.203311 0.550285 0.905027 0.000696 -0.86175
Q15910_gRLPNNSsRPsTPTINVLESk_S11_T14_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS366.T369 71.43;86.06 PNNSSRPSTPTINVL.SSRPSTPTINVLESK 0.243789 0.185891 0.227858 0.109259 0.180196 0.117513 0.135656 0.219179 0.618927 0.74562 0.04183 -0.69216
Q15910_gRLPNNSsRPSTPTINVLESk_S7_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362 98.96 RGRLPNNSSRPSTPT 0.212226 0.213705 0.257508 0.084859 0.136239 0.13608 0.11906 0.227813 0.522621 0.860078 0.00864 -0.93616
Q15910_gRLPNNSsRPsTPTINVLESk_S7_S11_T12_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.S366.T367 91.74;50;50 RGRLPNNSSRPSTPT.PNNSSRPSTPTINVL.NNSSRPSTPTINVLE 0.229385 0.173662 0.217194 0.095739 0.143686 0.10089 0.113438 0.206747 0.548682 0.893419 0.014807 -0.86596
Q15910_gRLPNNSsRPsTPTINVLESk_S7_T12_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.T367 91.73;91.66 RGRLPNNSSRPSTPT.NNSSRPSTPTINVLE 0.189503 0.174323 0.169934 0.077045 0.101581 0.088781 0.089136 0.17792 0.500988 0.82366 0.000655 -0.99715
Q15910_gRLPNNSSRPsTPTINVLESk_T12_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitT367 87.54 NNSSRPSTPTINVLE 0.199873 0.223456 0.22686 0.140486 0.130997 0.193982 0.155155 0.216729 0.715893 0.315534 0.044912 -0.48218
Q15910_lPNNSsRPsTPTINVLESk_S5_S6_S9_T10_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.S363.S366.T36750;50;49.29;49.3 RGRLPNNSSRPSTPT.GRLPNNSSRPSTPTI.PNNSSRPSTPTINVL.NNSSRPSTPTINVLE0.214571 0.225519 0.238102 0.110302 0.147838 0.136023 0.131388 0.226064 0.581197 0.546947 0.001889 -0.7829
Q15910_lPNNSsRPsTPTINVLESk_S5_T10_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.T367 87.72;78.41 RGRLPNNSSRPSTPT.NNSSRPSTPTINVLE 0.350476 0.291905 0.27765 0.128822 0.191605 0.16964 0.163355 0.306677 0.532663 0.810554 0.007705 -0.9087
Q16204_tVSsPIPYTPsPSSSRPISPGLSYASHTVGFTPPTSLTR_S11_S19_2Q16204 CCDC6 8030 coiled-coil domain containing 6 S359.S367 53.85;97.39 SPIPYTPSPSSSRPI.PSSSRPISPGLSYAS 0.248602 0.247118 0.287195 0.125747 0.073156 0.119001 0.105968 0.260972 0.406052 0.773399 0.001827 -1.30026
Q16204_tVSSPIPYTPSPSSSRPIsPGLsYASHTVGFTPPTSLTR_S15_S19_2Q16204 CCDC6 8030 coiled-coil domain containing 6 S363.S367 62.14;88.11 YTPSPSSSRPISPGL.PSSSRPISPGLSYAS 0.20929 0.21242 0.225704 0.142349 0.134292 0.140564 0.139069 0.215805 0.644419 0.381596 0.000164 -0.63393



Q16204_tVSsPIPYTPsPSSSRPISPGLSYASHTVGFTPPTSLTR_S4_S19_2Q16204 CCDC6 8030 coiled-coil domain containing 6 S352.S367 73.3;52.11 LRPRTVSSPIPYTPS.PSSSRPISPGLSYAS 0.221094 0.216832 0.262549 0.122672 0.120932 0.127241 0.123615 0.233492 0.529419 0.032752 0.015909 -0.91752
Q16512_dPPsSPSSLSSPIQESTAPELPSETQETPGPALcSPLRk_S5_S7_1Q16512 PKN1 5585 protein kinase N1 S573.S575 43.91;43.91 SSRDPPSSPSSLSSP.RDPPSSPSSLSSPIQ 0.149137 0.190103 0.165863 0.114395 0.121615 0.139101 0.125037 0.168368 0.742641 0.551138 0.036176 -0.42926
Q16513_sLPFSENVSAVQk_S5_1 Q16513 PKN2 5586 protein kinase N2 S25 99.9 DSRSLPFSENVSAVQ 0.238803 0.234664 0.254826 0.145007 0.171127 0.119892 0.145342 0.242765 0.598696 0.294641 0.003694 -0.74011
Q1MSJ5_lQRPPsVDSIIR_S6_1 Q1MSJ5 CSPP1 79848 centrosome and spindle pole associated protein 1 S901 100 SKLQRPPSVDSIIRS 0.195863 0.249246 0.180158 0.134164 0.115076 0.160658 0.136633 0.208422 0.655557 0.570934 0.044019 -0.60921
Q2KHT3_sRsWVGGGHGk_S3_1 Q2KHT3 CLEC16A 23274 C-type lectin domain family 16 member A S7 92.03 MFGRSRSWVGGGHG 0.242029 0.243711 0.203081 0.193225 0.12551 0.13303 0.150588 0.229607 0.655853 0.554495 0.035018 -0.60856
Q2M2I8_tsQQNVYNPSEGSTWNPFDDDNFSk_T1_S2_1 Q2M2I8 AAK1 22848 AP2 associated kinase 1 T681.S682 50;50 TPSGSPRTSQQNVYN.PSGSPRTSQQNVYNP 0.26123 0.285395 0.207806 0.139532 0.179302 0.153138 0.157324 0.251477 0.6256 0.411669 0.021573 -0.67669
Q3B726_kHsEEAEFTPPLk_S3_1 Q3B726 TWISTNB 221830 TWIST neighbor S316 100 KKKKRKHSEEAEFTP 0.206781 0.165989 0.207144 0.118296 0.159749 0.141942 0.139995 0.193305 0.724221 0.871779 0.042748 -0.4655
Q3V6T2_rTsIHDFLTk_T2_S3_1 Q3V6T2 CCDC88A 55704 coiled-coil domain containing 88A T1819.S1820 50;50 AEGTTRRTSIHDFLT.EGTTRRTSIHDFLTK 0.26354 0.226231 0.212278 0.154843 0.137611 0.152218 0.148224 0.234016 0.633391 0.218607 0.006122 -0.65883
Q4KMP7_qQPPLGPSSsLLSLPGLk_S10_1 Q4KMP7 TBC1D10B 26000 TBC1 domain family member 10B S658 93.21 PPLGPSSSLLSLPGL 0.297735 0.269727 0.221225 0.172533 0.122679 0.159984 0.151732 0.262896 0.577157 0.619503 0.014465 -0.79296
Q4KMQ2_mIEAVDNNLRPksE_S13_1 Q4KMQ2 ANO6 196527 anoctamin 6 S909 100 DNNLRPKSE 0.216957 0.187183 0.188675 0.10305 0.121291 0.112888 0.11241 0.197605 0.56886 0.45701 0.001511 -0.81385
Q4L180_sNSNSsSVITTEDNk_S6_S7_1 Q4L180 FILIP1L 11259 filamin A interacting protein 1 like S1052.S1053 49.7;49.7 QRSNSNSSSVITTED.RSNSNSSSVITTEDN 0.144888 0.174954 0.171746 0.112359 0.105071 0.111084 0.109505 0.163863 0.668271 0.105284 0.005156 -0.58149
Q53ET0_qFSPTmsPTLSSITQGVPLDTSk_S3_1 Q53ET0 CRTC2 200186 CREB regulated transcription coactivator 2 S456 99.92 QQLPKQFSPTMSPTL 0.284837 0.30308 0.229656 0.158109 0.086184 0.193118 0.145804 0.272524 0.535011 0.659249 0.030039 -0.90236
Q53QZ3_nHsQHILk_S3_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S64 100 SRHRRNHSQHILKDV 0.205561 0.201943 0.180302 0.120963 0.102355 0.135353 0.119557 0.195935 0.610187 0.810695 0.003511 -0.71268
Q53QZ3_sMILTDVGk_S1_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S43 100 DRLSQSKSMILTDVG 0.331604 0.307498 0.260754 0.143978 0.129856 0.147506 0.140447 0.299952 0.468231 0.125975 0.001757 -1.09471
Q53TN4_gSmPAYSGNNMDksDSELNSEVAAR_Y6_1 Q53TN4 CYBRD1 79901 cytochrome b reductase 1 Y252 58.05 ARGSMPAYSGNNMDK 0.214609 0.174963 0.19856 0.134047 0.147561 0.159971 0.147193 0.196044 0.750817 0.594245 0.023648 -0.41347
Q58A45_rRSHTPNPAsYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S16_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S374 49.64 ASYMVPSSASTSVNN 0.304443 0.254467 0.21725 0.174933 0.180982 0.144679 0.166865 0.25872 0.644963 0.330039 0.0293 -0.63271
Q58A45_rRSHtPNPASYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S3_T5_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S361.T363 49.49;49.49 SPAPRRRSHTPNPAS.APRRRSHTPNPASYM 0.295305 0.280826 0.217181 0.1618 0.168139 0.133919 0.154619 0.264437 0.584711 0.321971 0.013783 -0.77421
Q58A45_sHtPNPASYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_T3_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit T363 87.53 APRRRSHTPNPASYM 0.293305 0.32968 0.191173 0.168058 0.129195 0.14256 0.146604 0.271386 0.540205 0.140582 0.044025 -0.88842
Q5HYJ3_lESkPSNGDSSsINQSADSGGTDNFVLISQLk_S12_1 Q5HYJ3 FAM76B 143684 family with sequence similarity 76 member B S233 63.83 PSNGDSSSINQSADS 0.266527 0.249157 0.224844 0.150189 0.146114 0.202311 0.166205 0.246843 0.673322 0.617339 0.020725 -0.57063
Q5J8M3_gRSDRGsGQGDSLYPVGYLDk_S3_S7_1 Q5J8M3 EMC4 51234 ER membrane protein complex subunit 4 S32.S36 49.96;49.96 GGGSRGRSDRGSGQG.RGRSDRGSGQGDSLY 0.191422 0.195849 0.198858 0.094142 0.112642 0.094074 0.100286 0.195376 0.513296 0.217795 0.00013 -0.96214
Q5J8M3_gRSDRGsGQGDSLYPVGYLDk_S7_1 Q5J8M3 EMC4 51234 ER membrane protein complex subunit 4 S36 90.77 RGRSDRGSGQGDSLY 0.215689 0.165115 0.228254 0.095264 0.1256 0.097151 0.106005 0.203019 0.522142 0.410918 0.010977 -0.93748
Q5J8M3_sDRGsGQGDSLYPVGYLDk_S1_1 Q5J8M3 EMC4 51234 ER membrane protein complex subunit 4 S32 99.49 GGGSRGRSDRGSGQG 0.216867 0.186843 0.280095 0.103913 0.155591 0.147196 0.135567 0.227935 0.59476 0.506811 0.043938 -0.74962
Q5J8M3_sDRGsGQGDSLYPVGYLDk_S5_1 Q5J8M3 EMC4 51234 ER membrane protein complex subunit 4 S36 92.03 RGRSDRGSGQGDSLY 0.212626 0.204398 0.259303 0.090937 0.173421 0.132006 0.132121 0.225442 0.586054 0.680307 0.03342 -0.77089
Q5J8M3_sDRGsGQGDSLYPVGYLDk_Y12_1 Q5J8M3 EMC4 51234 ER membrane protein complex subunit 4 Y43 84.21 SGQGDSLYPVGYLDK 0.195173 0.226602 0.211609 0.107816 0.111382 0.12841 0.115869 0.211128 0.548811 0.657884 0.001005 -0.86562
Q5JRA6_wSAEASGkPSPSDPGSGTATmmNSSSRGssPTR_S26_S29_S30_2Q5JRA6 MIA3 375056 MIA family member 3, ER export factor S1741.S1744.S174552.41;45.63;49.5 ATMMNSSSRGSSPTR.MNSSSRGSSPTRVLD.NSSSRGSSPTRVLDE 0.225144 0.256716 0.215654 0.15307 0.183233 0.134955 0.157086 0.232504 0.675625 0.874512 0.01589 -0.56571
Q5JTD0_gsPEEELPLPAFEk_S2_1 Q5JTD0 TJAP1 93643 tight junction associated protein 1 S300 100 SLGTARGSPEEELPL 0.175632 0.212427 0.195129 0.109398 0.145923 0.148834 0.134718 0.194396 0.693011 0.824668 0.022646 -0.52905
Q5M775_rAsSEDTLNkPGSTAASGVVR_S3_S4_1 Q5M775 SPECC1 92521 sperm antigen with calponin homology and coiled-coil domains 1S54.S55 49.67;49.67 LSRLKRASSEDTLNK.SRLKRASSEDTLNKP 0.24331 0.2005 0.191486 0.156349 0.163932 0.153341 0.157874 0.211765 0.745513 0.074811 0.029721 -0.42369
Q5PRF9_sMsLIPTSPQVPGEWPSPEELGAR_S3_1 Q5PRF9 SAMD4B 55095 sterile alpha motif domain containing 4B S238 87.73 SPLKRSMSLIPTSPQ 0.24107 0.242789 0.258478 0.210546 0.105197 0.121635 0.145792 0.247446 0.589189 0.055702 0.03755 -0.7632
Q5QP82_tTsSSDLTTSSSSSGPR_S3_1 Q5QP82 DCAF10 79269 DDB1 and CUL4 associated factor 10 S349 76.84 LRARRTTSSSDLTTS 0.178172 0.259474 0.238676 0.125568 0.090991 0.154579 0.123713 0.225441 0.548759 0.724576 0.029067 -0.86575
Q5T200_skLsPSPSLR_S1_1 Q5T200 ZC3H13 23091 zinc finger CCCH-type containing 13 S204 72.87 VSPEVVRSKLSPSPS 0.221532 0.200691 0.228086 0.155159 0.158855 0.170116 0.161377 0.21677 0.744462 0.45755 0.004154 -0.42573
Q5T5Y3_sPQGQLDTSESkPDSFFLEPLMPAVLkPAk_S1_1 Q5T5Y3 CAMSAP1 157922 calmodulin regulated spectrin associated protein 1 S575 100 GLTANARSPQGQLDT 0.197777 0.191832 0.224222 0.094593 0.135992 0.111729 0.114105 0.204611 0.557668 0.814497 0.004389 -0.84252
Q5TGY3_kAsGTYAGPPTSALPAQR_S3_1 Q5TGY3 AHDC1 27245 AT-hook DNA binding motif containing 1 S868 100 RPESRKASGTYAGPP 0.226563 0.244901 0.248533 0.157325 0.194585 0.18009 0.177333 0.239999 0.738892 0.564424 0.008067 -0.43656
Q5VT52_nTGVsPASRPSPGTPTSPSNLTSGLk_S5_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S473 87.74 VMKNTGVSPASRPSP 0.224971 0.203886 0.177142 0.130609 0.128977 0.157221 0.138936 0.202 0.687802 0.608786 0.019095 -0.53993
Q5VUA4_vsPAHRsPTVLcQk_S2_S7_2 Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S2030.S2035 99.99;92.48 DFCTTRVSPAHRSPT.RVSPAHRSPTVLCQK 0.140991 0.173992 0.171247 0.114046 0.121594 0.126393 0.120678 0.162076 0.744574 0.207123 0.020701 -0.42551
Q5VZ89_rSsLYGIAk_S3_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C S1184 100 DLRNKRSSLYGIAKV 0.250482 0.225675 0.216949 0.156241 0.127746 0.18715 0.157046 0.231035 0.679747 0.510663 0.020434 -0.55693
Q5VZ89_sTsLSALVR_T2_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C T1324 93.75 RTHKERSTSLSALVR 0.326045 0.229682 0.28267 0.145959 0.114416 0.182156 0.14751 0.279466 0.527829 0.660693 0.017912 -0.92186
Q5VZK9_rsWGQQAQEYQEQk_S2_1 Q5VZK9 CARMIL1 55604 capping protein regulator and myosin 1 linker 1 S1331 100 SQEVSRRSWGQQAQE 0.191208 0.15428 0.188911 0.118484 0.120433 0.139084 0.126001 0.178133 0.70734 0.464097 0.018703 -0.49953
Q5ZPR3_tALQPLkHsDSkEDDGQEIA_S9_1 Q5ZPR3 CD276 80381 CD276 molecule S523 99.52 ALQPLKHSDSKEDDG 0.163426 0.200567 0.216409 0.114025 0.151704 0.131846 0.132525 0.193467 0.685 0.648967 0.033213 -0.54582
Q641Q2_kTsLFEEDEEDDLFAIAk_T2_S3_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A T662.S663 50;50 EAKAVKKTSLFEEDE.AKAVKKTSLFEEDEE 0.186912 0.22137 0.157228 0.103732 0.131915 0.126779 0.120809 0.188503 0.640886 0.358842 0.02969 -0.64186
Q641Q2_stGVFQDEELLFSHk_S1_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S836 95.49 DPDAHPKSTGVFQDE 0.218064 0.225489 0.206055 0.107591 0.115252 0.103782 0.108875 0.216536 0.502804 0.523785 8.22E-05 -0.99193
Q66K74_fLREPVVTPQDLEGPGRAEsk_S20_1 Q66K74 MAP1S 55201 microtubule associated protein 1S S472 100 EGPGRAESKESVGSR 0.198262 0.20267 0.199568 0.118171 0.113405 0.146159 0.125912 0.200167 0.629035 0.032227 0.017129 -0.66879
Q68CP9_kYSDSsLPPSNSGk_S6_1 Q68CP9 ARID2 196528 AT-rich interaction domain 2 S1303 68.21 GRKYSDSSLPPSNSG 0.212589 0.181819 0.205837 0.155993 0.156943 0.135002 0.149313 0.200082 0.746259 0.740684 0.012499 -0.42225
Q68CZ2_kLsLGQYDNDAGGQLPFSk_S3_1 Q68CZ2 TNS3 64759 tensin 3 S776 100 GGRLRKLSLGQYDND 0.217655 0.183288 0.190353 0.153065 0.157361 0.131432 0.147286 0.197099 0.74727 0.739197 0.019529 -0.4203
Q68EM7_nNSQIASGQNQPQAAAGSHQLSMGQPHNAAGPSPHtLR_S22_1Q68EM7 ARHGAP17 55114 Rho GTPase activating protein 17 S614 84.67 AAGSHQLSMGQPHNA 0.253327 0.229385 0.270351 0.116541 0.161421 0.172368 0.15011 0.251021 0.597997 0.652267 0.008338 -0.74179
Q68EM7_nNSQIASGQNQPQAAAGSHQLSMGQPHNAAGPsPHTLRR_S33_1Q68EM7 ARHGAP17 55114 Rho GTPase activating protein 17 S625 87.66 PHNAAGPSPHTLRRA 0.263337 0.24714 0.220196 0.198582 0.180645 0.166543 0.181924 0.243558 0.746943 0.703786 0.016908 -0.42093
Q69YH5_nARksPLAQDSPSQGSPALYR_S5_1 Q69YH5 CDCA2 157313 cell division cycle associated 2 S120 100 NIKNARKSPLAQDSP 0.196246 0.203528 0.183276 0.171864 0.131955 0.121278 0.141699 0.19435 0.729092 0.257866 0.033152 -0.45583
Q6ICG6_nNRPAFFsPSLkR_S8_1 Q6ICG6 KIAA0930 23313 KIAA0930 S304 89.3 NNRPAFFSPSLKRKV 0.206935 0.163592 0.177814 0.122417 0.150856 0.136681 0.136651 0.18278 0.747624 0.585763 0.038369 -0.41962
Q6IN85_tNLSGRQsPSFk_S8_1 Q6IN85 PPP4R3A 55671 protein phosphatase 4 regulatory subunit 3A S741 80.27 TNLSGRQSPSFKLSL 0.195465 0.190854 0.156565 0.134674 0.079216 0.131705 0.115198 0.180962 0.63659 0.633988 0.03926 -0.65156
Q6KC79_gSRPPLILQSQSLPcSsPR_S17_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S306 90.47 SQSLPCSSPRDVPPD 0.224025 0.199354 0.226603 0.148819 0.141371 0.189658 0.159949 0.216661 0.738247 0.501691 0.030777 -0.43782
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S151 93.83 SLGQSAPSLTAGLKE 0.213581 0.154791 0.182671 0.122024 0.120261 0.146342 0.129542 0.183681 0.705257 0.394423 0.04607 -0.50378
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S3_S7_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S144.S148.S151 33.33;33.33;33.33 LVRMRNQSLGQSAPS.RNQSLGQSAPSLTAG.SLGQSAPSLTAGLKE 0.191811 0.170116 0.169163 0.125085 0.125448 0.137357 0.129297 0.17703 0.730365 0.458177 0.004782 -0.45331
Q6P2E9_lDRPAGGPSAESPRPsSAYNGDLNGLLVPDPLcSGDSTSANk_S9_S12_S16_S17_1Q6P2E9 EDC4 23644 enhancer of mRNA decapping 4 S30.S33.S37.S3823.83;23.83;23.83;23.83 DRPAGGPSAESPRPS.AGGPSAESPRPSSAY.SAESPRPSSAYNGDL.AESPRPSSAYNGDLN0.189086 0.231916 0.173305 0.120121 0.115479 0.152921 0.129507 0.198102 0.653738 0.62344 0.031373 -0.61321
Q6P2E9_lDRPAGGPSAESPRPSSAyNGDLNGLLVPDPLcSGDSTSANk_Y19_1Q6P2E9 EDC4 23644 enhancer of mRNA decapping 4 Y40 55.41 SPRPSSAYNGDLNGL 0.192759 0.24485 0.199432 0.112398 0.122567 0.123456 0.119474 0.212347 0.562635 0.089735 0.00517 -0.82973
Q6PFW1_tLHsPPLQLQQR_S4_1 Q6PFW1 PPIP5K1 9677 diphosphoinositol pentakisphosphate kinase 1 S1152 100 SPPRTLHSPPLQLQQ 0.201688 0.240686 0.192734 0.110887 0.097201 0.153924 0.120671 0.211703 0.570001 0.85185 0.015656 -0.81096
Q6PKG0_aVtPVPTkTEEVSNLk_T3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 T526 99.97 PGSPRAVTPVPTKTE 0.169474 0.230082 0.187048 0.118366 0.119264 0.139608 0.125746 0.195535 0.64309 0.258486 0.022411 -0.63691
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVR_S3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 96.45 EGRKRCPSQSSSRPA 0.201569 0.163718 0.21598 0.107935 0.13038 0.148593 0.128969 0.193755 0.665628 0.725505 0.029418 -0.58721
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 66.03 EGRKRCPSQSSSRPA 0.213126 0.230448 0.207443 0.129167 0.101732 0.121682 0.117527 0.217006 0.541584 0.833104 0.00075 -0.88474
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S3_S5_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056.S1058 40.91;40.91 EGRKRCPSQSSSRPA.RKRCPSQSSSRPAAM 0.244145 0.183584 0.221283 0.103276 0.107681 0.102525 0.104494 0.216337 0.483014 0.016453 0.023257 -1.04986
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S4_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 60.67 EGRKRCPSQSSSRPA 0.227634 0.18598 0.203925 0.109486 0.134746 0.13905 0.127761 0.205847 0.620659 0.737652 0.006778 -0.68813
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S4_S6_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056.S1058.S1059.S106024.61;24.61;24.61;24.61 EGRKRCPSQSSSRPA.RKRCPSQSSSRPAAM.KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.228063 0.205054 0.189747 0.109894 0.130177 0.159906 0.133326 0.207621 0.642158 0.740458 0.015351 -0.639
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S6_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1058.S1059.S106030.58;30.58;30.58 RKRCPSQSSSRPAAM.KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS 0.198481 0.194532 0.192638 0.105769 0.135859 0.146096 0.129241 0.195217 0.662041 0.039644 0.029942 -0.59501
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1059.S1060 40.15;40.15 KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS 0.256519 0.197482 0.236168 0.109542 0.171523 0.133535 0.1382 0.230056 0.600724 0.958743 0.021331 -0.73522
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S7_S8_S15_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1059.S1060.S106729.17;29.17;29.17 KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS.SRPAAMISQPPTPPT 0.274479 0.199959 0.231335 0.115047 0.154232 0.153596 0.140958 0.235258 0.599165 0.529174 0.020057 -0.73897
Q6UUV7_sNPSIQATLNk_S1_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S329 100 SGLQSSRSNPSIQAT 0.26094 0.219372 0.196618 0.119507 0.12265 0.101235 0.114464 0.225643 0.507278 0.223322 0.005108 -0.97915
Q6UUV7_sNPSIQATLNk_S1_S4_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S329.S332 50;50 SGLQSSRSNPSIQAT.QSSRSNPSIQATLNK 0.340648 0.223427 0.247886 0.102843 0.15209 0.092066 0.115666 0.270653 0.42736 0.422451 0.018218 -1.22648
Q6UWD8_rQRPGsPDPEWGLQPR_S6_1 Q6UWD8 C16orf54 283897 chromosome 16 open reading frame 54 S194 100 ARRQRPGSPDPEWGL 0.230528 0.213634 0.196939 0.142582 0.129977 0.151037 0.141199 0.2137 0.660733 0.569573 0.0032 -0.59786
Q6WKZ4_qGSsLNLFEDVQITEPEAEPESk_S3_S4_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S500.S501 50;50 AVVSRQGSSLNLFED.VVSRQGSSLNLFEDV 0.212965 0.198712 0.205512 0.145372 0.145107 0.172015 0.154165 0.20573 0.749356 0.35074 0.006313 -0.41628
Q6WKZ4_skNDVLSRsNVcINGNHVYLEQPEAk_S7_S9_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S313.S315 50;50 RSKNDVLSRSNVCIN.KNDVLSRSNVCINGN 0.306953 0.272742 0.205222 0.152534 0.12014 0.089677 0.120784 0.261639 0.461642 0.53877 0.015754 -1.11515
Q6WKZ4_skNDVLSRsNVcINGNHVYLEQPEAk_S9_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S315 84.18 KNDVLSRSNVCINGN 0.277851 0.26676 0.176921 0.137127 0.099739 0.092135 0.109667 0.240511 0.455976 0.318363 0.019869 -1.13297
Q6WKZ4_sNVcINGNHVYLEQPEAk_S1_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S315 100 KNDVLSRSNVCINGN 0.325917 0.246549 0.23944 0.129148 0.150667 0.110074 0.129963 0.270635 0.480215 0.303592 0.009488 -1.05825
Q6ZN18_sLsPGAASSSSGDGDGkEGLEEPkGPR_S3_1 Q6ZN18 AEBP2 121536 AE binding protein 2 S141 86.03 SDETRSLSPGAASSS 0.177964 0.237305 0.21903 0.100156 0.161786 0.142822 0.134921 0.211433 0.638126 0.962098 0.038994 -0.64809
Q6ZRV2_lSsATANALYSSNLRDDTk_S3_1 Q6ZRV2 FAM83H 286077 Protein FAM83H S1025 90.34 GPRARLSSATANALY 0.259773 0.23955 0.203769 0.126903 0.078968 0.117597 0.107823 0.234364 0.460065 0.890939 0.004521 -1.12009
Q6ZUJ8_qQNLPTVTsPGNLMVVQPDR_S9_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S174 100 QNLPTVTSPGNLMVV 0.152536 0.179182 0.170348 0.115273 0.116348 0.14168 0.124433 0.167355 0.743528 0.903926 0.021158 -0.42754
Q6ZUJ8_qTDLEITVPIRHsQHLPAk_S13_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S682 100 ITVPIRHSQHLPAKV 0.240436 0.171507 0.241899 0.132254 0.166032 0.143519 0.147268 0.217947 0.675706 0.309106 0.048896 -0.56553
Q6ZUJ8_sRSPGPPQVDGtPTmSLERPPR_S3_T12_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S759.T768 44.44;44.44 PEVTRSRSPGPPQVD.GPPQVDGTPTMSLER 0.209895 0.203191 0.246319 0.099676 0.166693 0.12618 0.13085 0.219802 0.595308 0.642058 0.019752 -0.74829
Q6ZUJ8_sRsPGPPQVDGTPTMSLERPPRVPPR_S3_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S759 85.71 PEVTRSRSPGPPQVD 0.198431 0.165241 0.163539 0.13194 0.144235 0.120047 0.132074 0.175737 0.751543 0.548582 0.030646 -0.41207
Q7Z2T5_dSAGVPAPAPDSALDSAPTPASAPAPAPALAQAPALsPSLASAPEEAk_S37_1Q7Z2T5 TRMT1L 81627 tRNA methyltransferase 1 like S66 72.44 LAQAPALSPSLASAP 0.191925 0.201396 0.198813 0.140567 0.134771 0.153437 0.142925 0.197378 0.724118 0.415936 0.000926 -0.4657
Q7Z333_tkLEPESYLDDMVTcsQIVYNYNPEk_S16_1 Q7Z333 SETX 23064 senataxin S353 90.75 LDDMVTCSQIVYNYN 0.235292 0.272551 0.236063 0.191627 0.112935 0.162988 0.15585 0.247968 0.628506 0.44455 0.024169 -0.67
Q7Z3T8_nEIIQSPISQVPsVEk_S13_1 Q7Z3T8 ZFYVE16 9765 zinc finger FYVE-type containing 16 S946 100 SPISQVPSVEKLSMN 0.228512 0.204294 0.208668 0.127368 0.180425 0.141882 0.149892 0.213825 0.701003 0.362732 0.021695 -0.51251
Q7Z417_dYEIESQNPLASPtNTLLGSAk_T16_1 Q7Z417 NUFIP2 57532 NUFIP2, FMR1 interacting protein 2 T633 90.05 PLASPTNTLLGSAKE 0.237651 0.228073 0.195086 0.134814 0.113179 0.172303 0.140099 0.22027 0.636032 0.715656 0.020476 -0.65283
Q7Z460_fSFRsQEDLNEPIkR_S5_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S1196 99.28 IEKFSFRSQEDLNEP 0.17582 0.201572 0.157338 0.113246 0.094093 0.146083 0.117807 0.178243 0.660936 0.833096 0.038365 -0.59742
Q7Z460_sSSSsQESLNRPLSAk_S4_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S558 75.97 QSDRSSSSSQESLNR 0.245229 0.199718 0.270736 0.153352 0.150064 0.17047 0.157962 0.238561 0.662145 0.169755 0.020616 -0.59478
Q7Z4V5_kRsEGFSMDR_S3_1 Q7Z4V5 HDGFL2 84717 HDGF like 2 S454 99.96 VERTRKRSEGFSMDR 0.196439 0.212276 0.190168 0.112001 0.10586 0.112465 0.110109 0.199628 0.551571 0.189527 0.000205 -0.85838
Q7Z589_sPRPAsPASNVVVLPSGSTVYVk_S1_S6_2 Q7Z589 EMSY 56946 BRCA2-interacting transcriptional repressor S168.S173 100;99.12 GSIATVKSPRPASPA.VKSPRPASPASNVVV 0.250995 0.217721 0.165791 0.122339 0.129951 0.109183 0.120491 0.211502 0.569691 0.112973 0.023464 -0.81175
Q7Z5L9_dTLLALHQHGHsGPFESk_S12_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S318 100 ALHQHGHSGPFESKF 0.440372 0.436354 0.274018 0.078741 0.059403 0.061118 0.066421 0.383581 0.173159 0.025122 0.027298 -2.52983
Q7Z5L9_rNsNsPPSPSSMNQR_S3_S5_2 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S455.S457 99.99;92.69 HSTTRRNSNSPPSPS.TTRRNSNSPPSPSSM 0.181178 0.175487 0.17125 0.121184 0.141339 0.131949 0.13149 0.175971 0.747226 0.392311 0.002378 -0.42038
Q7Z6P3_tPPGVTFSAk_T1_1 Q7Z6P3 RAB44 401258 RAB44, member RAS oncogene family T434 99.77 DPDGAPRTPPGVTFS 0.141412 0.204201 0.145339 0.080376 0.08379 0.109713 0.091293 0.16365 0.557853 0.344451 0.031618 -0.84204
Q86TV6_lPISSsTSNLHVDR_S5_S6_1 Q86TV6 TTC7B 145567 tetratricopeptide repeat domain 7B S159.S160 49.55;49.55 LEKLPISSSTSNLHV.EKLPISSSTSNLHVD 0.187303 0.196587 0.152177 0.131611 0.125249 0.13786 0.131574 0.178689 0.736327 0.135124 0.0282 -0.44158
Q86VQ1_ekDRQsPLHGNHITISHTQATGSR_S6_1 Q86VQ1 GLCCI1 113263 glucocorticoid induced 1 S258 100 SKEKDRQSPLHGNHI 0.156672 0.18926 0.196303 0.13539 0.136823 0.127444 0.133219 0.180745 0.737053 0.108029 0.019323 -0.44016
Q86XR8_rSPskPTLAYPESNSR_S4_1 Q86XR8 CEP57 9702 centrosomal protein 57 S55 81.98 SDLRRSPSKPTLAYP 0.206036 0.236246 0.208898 0.164893 0.170964 0.143976 0.159944 0.21706 0.736866 0.837704 0.010641 -0.44053
Q86YS7_sLQRAsTDNEELLQFPLELcSDSLPSHPFPPAk_S6_1 Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 S817 76.46 EKSLQRASTDNEELL 0.180333 0.241276 0.161711 0.093843 0.101706 0.136141 0.110563 0.19444 0.568625 0.452297 0.03726 -0.81445
Q86YS7_sLQRAStDNEELLQFPLELcSDSLPSHPFPPAk_S6_T7_1Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 S817.T818 49.43;49.43 EKSLQRASTDNEELL.KSLQRASTDNEELLQ 0.1962 0.244876 0.227179 0.13436 0.106548 0.148193 0.1297 0.222751 0.582265 0.851268 0.00772 -0.78025
Q86YV5_aASSPDGFFWtQGSPkPGTAsPk_S4_S21_2 Q86YV5 PRAG1 157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S827.S844 91.68;99.91 IVSRAASSPDGFFWT.SPKPGTASPKLNLSH 0.208104 0.211415 0.168555 0.13118 0.153426 0.156567 0.147058 0.196025 0.750199 0.503903 0.037073 -0.41465



Q86YV5_gsGHWLPAAGLAGNR_S2_1 Q86YV5 PRAG1 157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S889 100 LEKAFKGSGHWLPAA 0.3302 0.343987 0.34902 0.168829 0.137273 0.182088 0.16273 0.341069 0.477118 0.30384 0.000247 -1.06758
Q86YV5_hHPVFSsSDPLEk_S6_S7_1 Q86YV5 PRAG1 157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S877.S878 48.72;48.72 NRHHPVFSSSDPLEK.RHHPVFSSSDPLEKA 0.273568 0.228901 0.206441 0.117038 0.179796 0.130729 0.142521 0.236303 0.603127 0.965136 0.026792 -0.72947
Q86YV5_kLFAPVPFPsGSTEDVSPSGPQQPPPLPQkk_S10_1 Q86YV5 PRAG1 157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S798 74.74 FAPVPFPSGSTEDVS 0.227516 0.249298 0.183022 0.13024 0.151294 0.112822 0.131452 0.219945 0.597658 0.490831 0.016939 -0.74261
Q86YV5_sAsFAFEFPk_S1_S3_1 Q86YV5 PRAG1 157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S694.S696 50;50 VGTGMSKSASFAFEF.TGMSKSASFAFEFPK 0.267225 0.261518 0.203607 0.16946 0.106703 0.167204 0.147789 0.244116 0.605403 0.988682 0.029032 -0.72403
Q8IU81_sPGPPALkHPATk_S1_1 Q8IU81 IRF2BP1 26145 interferon regulatory factor 2 binding protein 1 S66 100 HVLPEGRSPGPPALK 0.172595 0.166021 0.189348 0.147123 0.122203 0.10628 0.125202 0.175988 0.711421 0.508965 0.021029 -0.49122
Q8IV53_kLPEPEPQPLsLPSLQNASSLDATSSSk_S11_S19_1 Q8IV53 DENND1C 79958 DENN domain containing 1C S619.S627 42.35;42.35 EPEPQPLSLPSLQNA.LPSLQNASSLDATSS 0.215475 0.191776 0.207185 0.128295 0.157044 0.140374 0.141904 0.204812 0.692851 0.8194 0.004397 -0.52938
Q8IW52_kRLsTIDELDELFPSR_S4_1 Q8IW52 SLITRK4 139065 SLIT and NTRK like family member 4 S741 92.41 VDTRKRLSTIDELDE 0.223515 0.296092 0.240019 0.168566 0.117484 0.153312 0.146454 0.253209 0.578393 0.644161 0.016106 -0.78988
Q8IWC1_sAsTEkLEQGTSALIR_S3_T4_1 Q8IWC1 MAP7D3 79649 MAP7 domain containing 3 S185.T186 49.62;49.62 TANKRSASTEKLEQG.ANKRSASTEKLEQGT 0.208418 0.268522 0.28701 0.136881 0.148602 0.161319 0.148934 0.25465 0.584858 0.16256 0.012938 -0.77384
Q8IX90_kNSVHEQEAINsDPELSNcENFQk_S12_1 Q8IX90 SKA3 221150 spindle and kinetochore associated complex subunit 3 S119 99.39 HEQEAINSDPELSNC 0.207848 0.205136 0.192911 0.114428 0.15846 0.151886 0.141591 0.201965 0.701069 0.201801 0.013981 -0.51237
Q8IX90_vkkNsVHEQEAINSDPELSNcENFQk_S5_1 Q8IX90 SKA3 221150 spindle and kinetochore associated complex subunit 3 S110 98.09 SPRVKKNSVHEQEAI 0.170778 0.149874 0.194308 0.134208 0.122784 0.088011 0.115001 0.171653 0.66996 0.92098 0.040124 -0.57785
Q8IYM9_sSGFAFDPSVNYSk_S1_S2_1 Q8IYM9 TRIM22 10346 tripartite motif containing 22 S383.S384 50;50 SSLNKRKSSGFAFDP.SLNKRKSSGFAFDPS 0.3248 0.24327 0.193978 0.067535 0.075789 0.064534 0.069286 0.254016 0.272762 0.015445 0.03917 -1.87429
Q8IZE3_kDDVsPVMQFSSk_S5_1 Q8IZE3 SCYL3 57147 SCY1 like pseudokinase 3 S707 100 VPKKDDVSPVMQFSS 0.135862 0.16549 0.136574 0.11599 0.094824 0.106416 0.105743 0.145975 0.724394 0.564424 0.025065 -0.46515
Q8IZQ1_vHkPSsLSYEPEmR_S5_S6_1 Q8IZQ1 WDFY3 23001 WD repeat and FYVE domain containing 3 S969.S970 47.74;47.74 QYRVHKPSSLSYEPE.YRVHKPSSLSYEPEM 0.22409 0.175473 0.251097 0.09654 0.144484 0.099323 0.113449 0.216886 0.523081 0.660587 0.018686 -0.93489
Q8IZQ1_vHkPSsLSYEPEMR_S6_1 Q8IZQ1 WDFY3 23001 WD repeat and FYVE domain containing 3 S970 91.68 YRVHKPSSLSYEPEM 0.152949 0.178696 0.149966 0.092255 0.092547 0.114739 0.099847 0.160537 0.621954 0.799965 0.006723 -0.68512
Q8IZQ1_vHkPSsLSYEPEmR_Y9_1 Q8IZQ1 WDFY3 23001 WD repeat and FYVE domain containing 3 Y973 82.98 HKPSSLSYEPEMRSS 0.178542 0.207503 0.184668 0.119767 0.134961 0.131532 0.128753 0.190237 0.676803 0.42843 0.003472 -0.56319
Q8N122_sVSsYGNIR_S4_1 Q8N122 RPTOR 57521 regulatory associated protein of MTOR complex 1 S722 95.4 PRLRSVSSYGNIRAV 0.23654 0.231554 0.251152 0.173795 0.158348 0.15372 0.161954 0.239748 0.675518 0.968435 0.000774 -0.56593
Q8N1G0_tQSsLVEAFNk_S3_1 Q8N1G0 ZNF687 57592 zinc finger protein 687 S495 93.18 TVISRTQSSLVEAFN 0.242127 0.276941 0.185281 0.115947 0.146368 0.157156 0.139824 0.234783 0.595545 0.35162 0.032062 -0.74772
Q8N4C8_gTPkPPGPPAQPPGPPNASsNPDLRR_S20_1 Q8N4C8 MINK1 50488 misshapen like kinase 1 S733 91.79 PGPPNASSNPDLRRS 0.220268 0.262939 0.204885 0.172416 0.152786 0.16961 0.164937 0.229364 0.719108 0.22158 0.024928 -0.47572
Q8N5G2_rLNNDLVGsTENLLk_S9_1 Q8N5G2 MACO1 55219 macoilin 1 S305 95.16 LNNDLVGSTENLLKE 0.183444 0.172825 0.164982 0.079648 0.098932 0.128136 0.102239 0.17375 0.588422 0.251815 0.009013 -0.76508
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S1_S2_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S337.S338 47.69;47.69 ETPVSAKSSRSQLDL.TPVSAKSSRSQLDLF 0.244757 0.223652 0.229026 0.137146 0.088234 0.110068 0.111816 0.232479 0.480972 0.333826 0.001468 -1.05597
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S1_S2_S4_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S337.S338.S340 33.33;33.33;33.33 ETPVSAKSSRSQLDL.TPVSAKSSRSQLDLF.VSAKSSRSQLDLFDD 0.192808 0.227069 0.243481 0.120697 0.085462 0.100397 0.102186 0.221119 0.462129 0.637481 0.002768 -1.11363
Q8N6H7_ssRSQLDLFDDVGTFASGPPk_S2_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S338 86.66 TPVSAKSSRSQLDLF 0.239664 0.232005 0.247168 0.164917 0.143519 0.130201 0.146212 0.239612 0.610203 0.315633 0.001062 -0.71264
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S4_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S340 88.33 VSAKSSRSQLDLFDD 0.22452 0.258947 0.260112 0.138728 0.115992 0.138932 0.131218 0.247859 0.529403 0.596689 0.001115 -0.91756
Q8N6H7_sSVSHsVLSEMQVIEQETPVSAk_S6_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S319 87.46 SRSSVSHSVLSEMQV 0.287111 0.358478 0.343046 0.214663 0.16893 0.199886 0.194493 0.329545 0.590187 0.557317 0.006125 -0.76076
Q8N6H7_sSVsHSVLSEMQVIEQETPVSAk_S9_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S322 80.14 SVSHSVLSEMQVIEQ 0.263391 0.308023 0.252465 0.20151 0.131311 0.158237 0.163686 0.274626 0.596032 0.817084 0.014 -0.74654
Q8N6T3_tRksPSSDSWTcADTSTER_S4_1 Q8N6T3 ARFGAP1 55738 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 1 S343 91.38 EPTKTRKSPSSDSWT 0.185963 0.151393 0.16552 0.117493 0.118613 0.136594 0.124234 0.167625 0.741138 0.551084 0.021197 -0.43219
Q8NBU5_eYVNsTSEESHDEDEIRPVQQQDLHR_S5_T6_S7_1 Q8NBU5 ATAD1 84896 ATPase family AAA domain containing 1 S317.T318.S319 32.05;32.05;32.05 CVREYVNSTSEESHD.VREYVNSTSEESHDE.REYVNSTSEESHDED 0.148457 0.155491 0.195112 0.111849 0.123852 0.10069 0.11213 0.166353 0.67405 0.349943 0.027491 -0.56907
Q8ND04_qAsTVEYLPGMLHSNcPk_S3_T4_1 Q8ND04 SMG8 55181 SMG8 nonsense mediated mRNA decay factor S742.T743 49.98;49.98 NFVDRQASTVEYLPG.FVDRQASTVEYLPGM 0.189871 0.196512 0.16185 0.133141 0.095952 0.140393 0.123162 0.182744 0.673959 0.746409 0.026611 -0.56927
Q8NDD1_sASSFFk_S1_1 Q8NDD1 C1orf131 128061 chromosome 1 open reading frame 131 S86 100 LIRGQRKSASSFFKE 0.29472 0.297398 0.24764 0.106628 0.105605 0.109335 0.107189 0.279919 0.382929 0.009442 0.008399 -1.38485
Q8NDI1_sQQsSGRTSGSDDPGIcSNTDSTQAQVLLGk_T8_S9_1Q8NDI1 EHBP1 23301 EH domain binding protein 1 T663.S664 47.14;47.14 SQQSSGRTSGSDDPG.QQSSGRTSGSDDPGI 0.172021 0.174868 0.197316 0.11932 0.134556 0.155954 0.13661 0.181402 0.753082 0.723552 0.028102 -0.40912
Q8NDX5_mDRtPPPPTLsPAAITVGR_T4_S11_2 Q8NDX5 PHC3 80012 polyhomeotic homolog 3 T609.S616 100;80.86 ECVRMDRTPPPPTLS.TPPPPTLSPAAITVG 0.201422 0.152137 0.202301 0.125773 0.143085 0.125916 0.131591 0.185287 0.710203 0.214607 0.037641 -0.4937
Q8NEN9_rVPTTLSIkPLGAIsPVLNR_S15_1 Q8NEN9 PDZD8 118987 PDZ domain containing 8 S538 100 IKPLGAISPVLNRKL 0.21808 0.166704 0.221493 0.152832 0.135261 0.1522 0.146764 0.202092 0.726225 0.19077 0.041168 -0.46151
Q8NI08_rkStcSYYEDEDEEVLPVLRPHSALLENmHIEQLAR_S3_T4_1Q8NI08 NCOA7 135112 nuclear receptor coactivator 7 S760.T761 40.84;40.84 EEAKRRKSTCSYYED.EAKRRKSTCSYYEDE 0.239831 0.352112 0.316121 0.132692 0.127661 0.152627 0.13766 0.302688 0.454791 0.10073 0.008289 -1.13672
Q8NI08_rYYsIDDNQNk_S4_1 Q8NI08 NCOA7 135112 nuclear receptor coactivator 7 S89 99.52 TELKRYYSIDDNQNK 0.188519 0.199548 0.150232 0.120139 0.109122 0.126274 0.118512 0.179433 0.660479 0.202641 0.018075 -0.59841
Q8TC05_mTsQDcLETSkNDFTkk_T2_S3_1 Q8TC05 MDM1 56890 Mdm1 nuclear protein T559.S560 49.96;49.96 PEQRKRMTSQDCLET.EQRKRMTSQDCLETS 0.195303 0.143061 0.173411 0.130787 0.082466 0.108891 0.107382 0.170591 0.629467 0.919275 0.037377 -0.6678
Q8TC07_kDSSsVVEWTQAPk_S5_1 Q8TC07 TBC1D15 64786 TBC1 domain family member 15 S72 89.51 YARKDSSSVVEWTQA 0.216413 0.215128 0.184595 0.123988 0.126907 0.140683 0.130526 0.205379 0.635538 0.393679 0.002972 -0.65395
Q8TD55_csSLGDLLGEGPRHPLQPR_S2_S3_1 Q8TD55 PLEKHO2 80301 pleckstrin homology domain containing O2 S389.S390 50;50 PQFHPRCSSLGDLLG.QFHPRCSSLGDLLGE 0.185667 0.186115 0.160486 0.107286 0.10649 0.112396 0.108724 0.177423 0.612796 0.091097 0.001372 -0.70652
Q8TDB6_aASPPLkGsVSSEASELDkk_S9_1 Q8TDB6 DTX3L 151636 deltex E3 ubiquitin ligase 3L S545 87.66 ASPPLKGSVSSEASE 0.238286 0.187964 0.284021 0.094349 0.090066 0.124785 0.103067 0.236757 0.435328 0.268746 0.010956 -1.19983
Q8TDZ2_lSsLNLTPDPEMEPPPkPPR_S2_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S817.S818 49.95;49.95 SPERQRLSSLNLTPD.PERQRLSSLNLTPDP 0.165727 0.179151 0.197875 0.126705 0.089478 0.14515 0.120444 0.180918 0.665739 0.489628 0.032599 -0.58697
Q8TDZ2_lsSLNLTPDPEMEPPPkPPR_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S818 88.92 PERQRLSSLNLTPDP 0.175579 0.184627 0.186764 0.123729 0.097442 0.135646 0.118939 0.182323 0.65235 0.168948 0.005792 -0.61628
Q8TE77_rQsFAVLR_S3_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S37 100 SRLQRRQSFAVLRGA 0.190407 0.21657 0.192458 0.126009 0.095096 0.11533 0.112145 0.199812 0.561254 0.923998 0.002085 -0.83327
Q8TE77_sRQsVVTLQGSAVVANR_S4_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S602 97.41 PALKSRQSVVTLQGS 0.29297 0.299788 0.208174 0.128362 0.082045 0.075664 0.095357 0.266977 0.357174 0.482015 0.007111 -1.4853
Q8WTW3_vktQEIIPTQAk_T3_1 Q8WTW3 COG1 9382 component of oligomeric golgi complex 1 T657 100 RKQGKVKTQEIIPTQ 0.221696 0.237006 0.181957 0.154297 0.145221 0.151331 0.150283 0.213553 0.703728 0.051694 0.018994 -0.50691
Q8WWI1_rRsQFFEQGSSDSVVPDLPVPTISAPSR_S3_1 Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain 7 S1197 97.74 LKNLKRRSQFFEQGS 0.276331 0.272125 0.246908 0.141083 0.15238 0.152816 0.148759 0.265121 0.5611 0.29748 0.000307 -0.83367
Q8WWM7_gPPQsPVFEGVYNNSR_S5_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S111 100 TGKGPPQSPVFEGVY 0.232355 0.208881 0.229606 0.135334 0.164157 0.190381 0.163291 0.223614 0.730235 0.356934 0.026305 -0.45357
Q8WWM7_lQPSSsPENSLDPFPPR_S5_S6_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S558.S559 49.89;49.89 QFKLQPSSSPENSLD.FKLQPSSSPENSLDP 0.252396 0.223356 0.25421 0.182678 0.140541 0.199503 0.174241 0.243321 0.716095 0.490496 0.026723 -0.48178
Q8WWW0_dRPsPESTLTVTFSQNVckPVEETQRPPTLQEIk_S4_1Q8WWW0 RASSF5 83593 Ras association domain family member 5 S182 61.26 GLSRDRPSPESTLTV 0.175686 0.209777 0.196976 0.090707 0.097126 0.093026 0.09362 0.194146 0.482213 0.068793 0.000576 -1.05226
Q8WXE0_sGEQIFTQDVRPEQLLEGk_S1_1 Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S471 100 RPLANCRSGEQIFTQ 0.233409 0.221939 0.196885 0.125716 0.152324 0.151867 0.143302 0.217411 0.659132 0.798809 0.005982 -0.60136
Q8WXE0_sHsLSRPGPTEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_S3_S5_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S800.S802 45.23;45.23 RPKRRSHSLSRPGPT.KRRSHSLSRPGPTEG 0.248714 0.257659 0.278829 0.163092 0.205859 0.192048 0.187 0.261734 0.714465 0.668535 0.008406 -0.48506
Q8WXE0_sHSLsRPGPTEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_T10_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 T807 67.06 SLSRPGPTEGDAEGE 0.177495 0.218475 0.204676 0.129282 0.159895 0.126949 0.138709 0.200215 0.692798 0.874762 0.018582 -0.52949
Q92541_lTQIQEsQVTSHNk_S7_1 Q92541 RTF1 23168 RTF1 homolog, Paf1/RNA polymerase II complex componentS258 100 KLTQIQESQVTSHNK 0.313689 0.246083 0.254239 0.132145 0.086874 0.083262 0.10076 0.271337 0.371347 0.705372 0.002989 -1.42916
Q92576_rGsAVATSHFEVGNTcPSEFPSk_S3_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 S1758 98.96 VHPFRRGSAVATSHF 0.214591 0.215017 0.221775 0.13198 0.115355 0.14327 0.130202 0.217128 0.599655 0.152216 0.0005 -0.73779
Q92576_rGSAVATsHFEVGNTcPSEFPSk_T7_S8_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 T1762.S1763 46.97;46.97 RRGSAVATSHFEVGN.RGSAVATSHFEVGNT 0.244575 0.243829 0.252562 0.162978 0.163663 0.165418 0.16402 0.246988 0.664078 0.126667 8.73E-06 -0.59058
Q92608_rSsVVFADEk_S3_1 Q92608 DOCK2 1794 dedicator of cytokinesis 2 S1706 97.33 KKRTKRSSVVFADEK 0.237292 0.197196 0.216908 0.137466 0.100733 0.136965 0.125055 0.217132 0.575939 0.950609 0.005384 -0.79601
Q92608_rVsDNLRPFHDR_S3_1 Q92608 DOCK2 1794 dedicator of cytokinesis 2 S1592 100 KIHEKRVSDNLRPFH 0.155028 0.136922 0.189077 0.057573 0.088856 0.087686 0.078038 0.160343 0.486698 0.619236 0.011049 -1.0389
Q92615_sPsPAHLPDDPkVAEk_S3_1 Q92615 LARP4B 23185 La ribonucleoprotein 4B S601 89.46 ATYERSPSPAHLPDD 0.218066 0.180913 0.22557 0.139526 0.180071 0.14417 0.154589 0.208183 0.742564 0.925362 0.046606 -0.42941
Q92766_fSPFLQTAEDNTQDEVAGAPADHHGPsDEEQGSPPEDk_S27_1Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1219 76.14 PADHHGPSDEEQGSP 0.215021 0.228005 0.227618 0.160404 0.129374 0.17759 0.155789 0.223548 0.696895 0.167447 0.010053 -0.52099
Q92766_rNsYTNcLQk_S3_1 Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1238 90.03 LLRAKRNSYTNCLQK 0.216126 0.287761 0.231245 0.13712 0.125866 0.164325 0.142437 0.245044 0.581271 0.430443 0.014035 -0.78272
Q92793_sIsPSALQDLLR_S3_S5_1 Q92793 CREBBP 1387 CREB binding protein S2063.S2065 50;50 VQPPRSISPSALQDL.PPRSISPSALQDLLR 0.200681 0.219626 0.193085 0.125487 0.087804 0.12029 0.111194 0.204464 0.543831 0.618766 0.002771 -0.87877
Q92797_rLsAQGQAISVVGSLSSmSPLEEEAPQAk_S3_1 Q92797 SYMPK 8189 symplekin S494 100 VLIKRRLSAQGQAIS 0.228745 0.260593 0.198593 0.178157 0.112185 0.14787 0.14607 0.22931 0.637 0.937 0.03344 -0.65064
Q92797_rRLsAQGQAISVVGSLSSMSPLEEEAPQAk_S11_1 Q92797 SYMPK 8189 symplekin S501 70.65 SAQGQAISVVGSLSS 0.304741 0.232182 0.204003 0.160883 0.142941 0.165997 0.156607 0.246975 0.6341 0.102969 0.042682 -0.65722
Q92797_rRLSAQGQAIsVVGSLSSMSPLEEEAPQAk_S4_1 Q92797 SYMPK 8189 symplekin S494 100 VLIKRRLSAQGQAIS 0.26578 0.221461 0.192339 0.161162 0.120665 0.150603 0.144143 0.226527 0.636319 0.487916 0.028437 -0.65218
Q92835_qTLsPDQQPTAWSYDQPPkDSPLGPcR_S4_1 Q92835 INPP5D 3635 inositol polyphosphate-5-phosphatase D S934 69.65 LHVKQTLSPDQQPTA 0.205585 0.253104 0.226448 0.174021 0.136685 0.176885 0.16253 0.228379 0.711668 0.939961 0.025211 -0.49072
Q92844_iREQQEQLsLQQTIIDk_S9_1 Q92844 TANK 10010 TRAF family member associated NFKB activator S49 100 REQQEQLSLQQTIID 0.196115 0.212165 0.226036 0.096641 0.091086 0.109545 0.099091 0.211439 0.468649 0.571443 0.00039 -1.09342
Q93073_nPSAAsAISFcSVISEPISEVNEk_S3_1 Q93073 SECISBP2L 9728 SECIS binding protein 2 like S851 91.69 MGHSRNPSAASAISF 0.24504 0.236214 0.198936 0.138115 0.156286 0.149097 0.147832 0.22673 0.652019 0.245375 0.006381 -0.61701
Q93074_qLQQQLsNTQPQPSTNIFGR_S7_1 Q93074 MED12 9968 mediator complex subunit 12 S2163 99.93 RQLQQQLSNTQPQPS 0.197732 0.203456 0.203532 0.081459 0.094233 0.126757 0.100816 0.201573 0.500146 0.03977 0.015924 -0.99958
Q93074_qLQQQLsNTQPQPSTNIFGR_S7_T9_1 Q93074 MED12 9968 mediator complex subunit 12 S2163.T2165 49.99;49.99 RQLQQQLSNTQPQPS.LQQQLSNTQPQPSTN 0.241716 0.222214 0.248685 0.147951 0.142913 0.160063 0.150309 0.237538 0.632779 0.584318 0.000755 -0.66023
Q93100_qSsTPSAPELGQQPDVNISEWk_S2_1 Q93100 PHKB 5257 phosphorylase kinase regulatory subunit beta S700 92.14 HSKVKRQSSTPSAPE 0.166313 0.158375 0.135006 0.114683 0.101191 0.131809 0.115894 0.153231 0.756337 0.941241 0.044512 -0.4029
Q96BH1_rEsLGLESk_S3_1 Q96BH1 RNF25 64320 ring finger protein 25 S450 100 RPGTRRESLGLESKD 0.313976 0.24776 0.280407 0.13546 0.126691 0.133396 0.131849 0.280715 0.469691 0.037626 0.014719 -1.09021
Q96BY6_gNFNStVNNTVTVR_T6_1 Q96BY6 DOCK10 55619 dedicator of cytokinesis 10 T196 93.27 YKGNFNSTVNNTVTV 0.188063 0.199011 0.199722 0.136672 0.146251 0.153667 0.14553 0.195599 0.744023 0.740925 0.001277 -0.42658
Q96CN9_ksQVTLDVEk_S2_1 Q96CN9 GCC1 79571 GRIP and coiled-coil domain containing 1 S450 100 LQVAARKSQVTLDVE 0.305256 0.311848 0.36591 0.088964 0.11489 0.09117 0.098341 0.327671 0.300122 0.314435 0.000394 -1.73638
Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_S12_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.S147 100;90.95 RIDFIPVSPAPSPTR.IPVSPAPSPTRGIGK 0.265313 0.212229 0.242165 0.1365 0.156539 0.119244 0.137427 0.239902 0.572848 0.659359 0.00547 -0.80378
Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_S12_T14_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.S147.T149 100;50;50 RIDFIPVSPAPSPTR.IPVSPAPSPTRGIGK.VSPAPSPTRGIGKQC 0.240199 0.24251 0.199181 0.143054 0.165387 0.126107 0.144849 0.227296 0.637271 0.790249 0.010369 -0.65002
Q96E09_sNsAPLIHGLSDTSPVFQAEAPSAR_S11_1 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S45 89.79 APLIHGLSDTSPVFQ 0.22736 0.277682 0.231703 0.203607 0.179415 0.171879 0.184967 0.245581 0.753181 0.52223 0.031782 -0.40893
Q96EP0_rLsAPLPSScGDPEk_S3_1 Q96EP0 RNF31 55072 ring finger protein 31 S466 100 PGPPRRLSAPLPSSC 0.197484 0.202729 0.249413 0.142118 0.167044 0.16538 0.158181 0.216542 0.730486 0.384002 0.033587 -0.45307
Q96I25_smGGAAIAPPTSLVEk_S1_1 Q96I25 RBM17 84991 RNA binding motif protein 17 S169 100 ERERRKRSMGGAAIA 0.17882 0.217178 0.208139 0.128601 0.151266 0.156773 0.145547 0.201379 0.722751 0.713369 0.018025 -0.46843
Q96II8_lRREsQYQENR_S5_1 Q96II8 LRCH3 84859 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 3S352 99.49 EQRLRRESQYQENRG 0.254871 0.203955 0.194637 0.139658 0.078131 0.109118 0.108969 0.217821 0.500268 0.947523 0.013496 -0.99923
Q96JM3_kPSGsPDLWk_S5_1 Q96JM3 CHAMP1 283489 chromosome alignment maintaining phosphoprotein 1 S445 95.16 ELRKPSGSPDLWKLS 0.177259 0.20376 0.164047 0.133897 0.105456 0.140905 0.126753 0.181689 0.697638 0.925746 0.026096 -0.51945
Q96JY6_aGDSAVLVLPPsPGPR_S12_1 Q96JY6 PDLIM2 64236 PDZ and LIM domain 2 S197 100 AVLVLPPSPGPRSSR 0.238194 0.219669 0.284592 0.159239 0.11247 0.15847 0.143393 0.247485 0.579401 0.781486 0.013609 -0.78737
Q96PK6_rLsESQLSFR_S3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S618 93 LSDYRRLSESQLSFR 0.214127 0.258893 0.192293 0.106895 0.109316 0.14833 0.121514 0.221771 0.547924 0.638661 0.013481 -0.86795
Q96PK6_tQsSASLAASYAAQQHPQAAASYR_S3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S520 80.25 AAPYRTQSSASLAAS 0.208201 0.242673 0.189984 0.152588 0.162349 0.168103 0.161014 0.213619 0.753741 0.158229 0.030859 -0.40786
Q96PY5_lLEQEALMEQQDPkSPsHk_S15_1 Q96PY5 FMNL2 114793 formin like 2 S1016 92.23 MEQQDPKSPSHKSKR 0.194396 0.252862 0.200737 0.120044 0.106201 0.114129 0.113458 0.215999 0.525272 0.08954 0.005652 -0.92886
Q96PY5_lLEQEALMEQQDPksPSHk_S15_S17_1 Q96PY5 FMNL2 114793 formin like 2 S1016.S1018 50;50 MEQQDPKSPSHKSKR.QQDPKSPSHKSKRQQ 0.204528 0.221581 0.247338 0.110158 0.146194 0.109303 0.121885 0.224482 0.542962 0.976738 0.004135 -0.88108
Q96QT4_rVSsLAGFTDcHR_S3_S4_1 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S1477 50;50 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC 0.251652 0.241589 0.179694 0.161938 0.129567 0.140711 0.144072 0.224312 0.642286 0.302374 0.03033 -0.63871
Q96QT4_vSsLAGFTDcHR_S2_S3_1 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S1477 50;50 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC 0.259977 0.274234 0.214235 0.14573 0.066761 0.11895 0.11048 0.249482 0.442839 0.757167 0.009132 -1.17515
Q96RT1_sHSITNMEIGGLk_S1_S3_T5_1 Q96RT1 ERBIN 55914 erbb2 interacting protein S870.S872.T874 33.33;33.33;33.33 PVGSVVKSHSITNME.GSVVKSHSITNMEIG.VVKSHSITNMEIGGL 0.230401 0.289055 0.216959 0.114844 0.13813 0.148123 0.133699 0.245472 0.54466 0.331099 0.009934 -0.87657
Q96SN8_gAEkAQEGALTLAVQAVsIPEVPLQPDk_S18_1 Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 S1643 100 TLAVQAVSIPEVPLQ 0.210161 0.177737 0.19033 0.129967 0.150582 0.133357 0.137969 0.192743 0.715817 0.627604 0.008599 -0.48234
Q96TC7_sQSLPNsLDYTQTSDPGR_S7_1 Q96TC7 RMDN3 55177 regulator of microtubule dynamics 3 S50 100 RSQSLPNSLDYTQTS 0.20324 0.21223 0.192895 0.136939 0.186029 0.135969 0.152979 0.202789 0.754375 0.205049 0.046156 -0.40665
Q99459_skLVLPAPQISDAELQEVVk_S1_1 Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like S293 100 SEFTKKRSKLVLPAP 0.353733 0.302641 0.376271 0.213456 0.164471 0.169142 0.182356 0.344215 0.529774 0.678563 0.003788 -0.91655
Q99459_skLVLPAPQISDAELQEVVk_S1_S11_1 Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like S293.S303 50;50 SEFTKKRSKLVLPAP.VLPAPQISDAELQEV 0.321922 0.386126 0.329312 0.102824 0.048533 0.05615 0.069169 0.345786 0.200034 0.823605 0.000472 -2.32168
Q99570_gSDQEVIQTGkPPRSEsSAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S18_1Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S895 80.37 KPPRSESSAGICVPL 0.188388 0.257391 0.189524 0.137344 0.131637 0.1499 0.139627 0.211767 0.659341 0.105885 0.03703 -0.6009
Q99570_sESsAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S3_S4_1 Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S894.S895 47.94;47.94 GKPPRSESSAGICVP.KPPRSESSAGICVPL 0.156227 0.184875 0.15956 0.106462 0.099361 0.117149 0.107658 0.166887 0.645092 0.492455 0.004726 -0.63242
Q99698_qNSLGsSDTLkk_S3_1 Q99698 LYST 1130 lysosomal trafficking regulator S2149 92.39 TQSKKQNSLGSSDTL 0.161723 0.156659 0.186069 0.127109 0.122426 0.126307 0.12528 0.16815 0.74505 0.04949 0.039109 -0.42459



Q9BPZ7_rtSFSFQk_S3_1 Q9BPZ7 MAPKAP1 79109 MAPK associated protein 1 S510 94.11 RKLNRRTSFSFQKEK 0.226345 0.193299 0.190554 0.141345 0.143866 0.159917 0.148376 0.203399 0.729481 0.407364 0.012954 -0.45506
Q9BPZ7_rtSFSFQk_T2_S3_1 Q9BPZ7 MAPKAP1 79109 MAPK associated protein 1 T509.S510 50;50 QRKLNRRTSFSFQKE.RKLNRRTSFSFQKEK 0.219072 0.212527 0.155831 0.14382 0.131562 0.129834 0.135072 0.19581 0.689811 0.091732 0.041768 -0.53573
Q9BQF6_rPsSSEIITEGk_S3_1 Q9BQF6 SENP7 57337 SUMO specific peptidase 7 S11 98.98 RKLGRRPSSSEIITE 0.255456 0.199734 0.24445 0.118634 0.161803 0.173003 0.151147 0.233213 0.648105 0.972392 0.025996 -0.6257
Q9BRP8_tLDkVSLEETAQLPSAPQGSR_T1_T10_1 Q9BRP8 PYM1 84305 PYM homolog 1, exon junction complex associated factor T112.T121 47.05;47.05 EAEALSRTLDKVSLE.DKVSLEETAQLPSAP 0.191433 0.239601 0.224434 0.122012 0.121829 0.176607 0.14015 0.218489 0.641448 0.756556 0.027565 -0.6406
Q9BVJ6_kRsELSQDAEPAGSQETk_S3_S6_1 Q9BVJ6 UTP14A 10813 UTP14A small subunit processome component S434.S437 50;50 RRSLRKRSELSQDAE.LRKRSELSQDAEPAG 0.226511 0.247852 0.2952 0.122006 0.164575 0.126099 0.13756 0.256521 0.536253 0.617124 0.008198 -0.89901
Q9BW19_aPsQLPLSGSR_S3_1 Q9BW19 KIFC1 3833 kinesin family member C1 S26 100 RPLIKAPSQLPLSGS 0.425986 0.39317 0.248971 0.098218 0.053376 0.056007 0.0692 0.356043 0.19436 0.133307 0.006997 -2.3632
Q9BWH6_sHsHTQEQTGETASEEQRPGGPSANVTk_S3_T5_1 Q9BWH6 RPAP1 26015 RNA polymerase II associated protein 1 S266.T268 49.47;49.47 VAFLRSHSHTQEQTG.FLRSHSHTQEQTGET 0.144008 0.174841 0.165186 0.076219 0.078249 0.07529 0.076586 0.161345 0.474673 0.018247 0.010799 -1.07499
Q9BWT3_lPskELPDSSSPVPANNIR_S3_1 Q9BWT3 PAPOLG 64895 poly (A) polymerase gamma S708 100 SRKKRLPSKELPDSS 0.193833 0.213859 0.229138 0.135811 0.130547 0.16213 0.142829 0.212277 0.672844 0.954682 0.007978 -0.57166
Q9BWT3_rLPskELPDSSSPVPANNIR_S4_1 Q9BWT3 PAPOLG 64895 poly (A) polymerase gamma S708 98.76 SRKKRLPSKELPDSS 0.246612 0.222619 0.278636 0.111891 0.12558 0.150346 0.129272 0.249289 0.518564 0.649572 0.003703 -0.94741
Q9BXB4_gSLPSGtTIEWLEPk_S5_1 Q9BXB4 OSBPL11 114881 oxysterol binding protein like 11 S289 83.2 HQKGSLPSGTTIEWL 0.268814 0.293258 0.238824 0.146146 0.119829 0.157766 0.141247 0.266966 0.529083 0.673972 0.002885 -0.91843
Q9BXK1_sTSPsDSLPcSLAGSPAPSPAPSPAPAGL_T2_S3_1 Q9BXK1 KLF16 83855 Kruppel like factor 16 T225.S226 35.74;35.74 RRPGARSTSPSDSLP.RPGARSTSPSDSLPC 0.232453 0.255797 0.261836 0.124996 0.159839 0.159485 0.148107 0.250029 0.592359 0.750824 0.002227 -0.75546
Q9BZ23_dRLGsYSGPTSVSR_S5_1 Q9BZ23 PANK2 80025 pantothenate kinase 2 S189 92.59 TRRDRLGSYSGPTSV 0.22669 0.22301 0.204318 0.114812 0.131919 0.139344 0.128692 0.218006 0.590312 0.952473 0.000881 -0.76045
Q9BZ23_rAsSASVPAVGASAEGTRR_S3_1 Q9BZ23 PANK2 80025 pantothenate kinase 2 S168 83.49 EPLRRRASSASVPAV 0.253971 0.228425 0.238735 0.133204 0.124098 0.137908 0.131737 0.240377 0.548041 0.459703 0.000212 -0.86764
Q9BZF2_lHGsVPNLSR_S4_1 Q9BZF2 OSBPL7 55824 oxysterol binding protein like 7 S272 100 RVGRLHGSVPNLSRY 0.185218 0.224514 0.14142 0.11101 0.085332 0.107812 0.101385 0.183717 0.551853 0.203587 0.031335 -0.85764
Q9BZQ8_rAsAILPGVLGSETLSNEVFQESEEEkQPEVPSSLAk_S3_1Q9BZQ8 FAM129A 116496 family with sequence similarity 129 member A S602 100 ASPARRASAILPGVL 0.184855 0.218841 0.234587 0.154706 0.152066 0.171332 0.159368 0.212761 0.749048 0.288959 0.028164 -0.41687
Q9C073_eRGsPLLGDHAVR_S4_1 Q9C073 FAM117A 81558 family with sequence similarity 117 member A S178 100 GKEKERGSPLLGDHA 0.151171 0.154622 0.120559 0.092064 0.068229 0.094689 0.084994 0.142117 0.598058 0.753523 0.014078 -0.74164
Q9C073_gALRAsPPsFPSGSPVLR_S6_S12_S14_2 Q9C073 FAM117A 81558 family with sequence similarity 117 member A S193.S199.S201 100;48.09;48.09 VRGALRASPPSFPSG.ASPPSFPSGSPVLRL.PPSFPSGSPVLRLSP 0.133579 0.119989 0.129909 0.081771 0.091939 0.116212 0.096641 0.127826 0.756035 0.272659 0.047024 -0.40348
Q9C073_sLEGLNQELEEVFVk_S1_1 Q9C073 FAM117A 81558 family with sequence similarity 117 member A S213 100 LSPCLHRSLEGLNQE 0.211681 0.209588 0.162488 0.080767 0.080164 0.090819 0.083917 0.194586 0.431259 0.0885 0.00253 -1.21337
Q9C0I1_qLsLPLTQSk_S3_1 Q9C0I1 MTMR12 54545 myotubularin related protein 12 S564 93.21 FKHQRQLSLPLTQSK 0.234002 0.244652 0.194124 0.168072 0.110829 0.135511 0.138137 0.22426 0.61597 0.925093 0.018959 -0.69907
Q9GZY6_fSkPPEDDDANsYENVLIck_S12_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S135 89.5 PEDDDANSYENVLIC 0.205473 0.231373 0.193766 0.161094 Q9UHB6 0.162673 0.156741 0.210204 0.745662 0.355144 0.012027 -0.42341
Q9GZY6_fSkPPEDDDANSyENVLIck_Y13_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 Y136 86.57 EDDDANSYENVLICK 0.222651 0.224891 0.204243 0.135902 0.145658 0.154291 0.145284 0.217262 0.668703 0.794693 0.001031 -0.58056
Q9GZY6_hGsEEAYIDPIAMEYYNWGR_S3_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S106 100 SKGSRHGSEEAYIDP 0.21097 0.204335 0.210385 0.117343 0.107612 0.13705 0.120668 0.208563 0.578569 0.113201 0.000594 -0.78944
Q9GZY6_sLREDQQsFTGSR_S8_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S51 89.91 SLREDQQSFTGSRTY 0.201641 0.200909 0.163211 0.105315 0.104562 0.127123 0.112333 0.188587 0.595658 0.507336 0.006556 -0.74744
Q9H0B6_aSsLNFLNk_S3_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S582 99.33 PRMKRASSLNFLNKS 0.209523 0.209568 0.17823 0.166077 0.107687 0.109715 0.127826 0.199107 0.641998 0.458713 0.030781 -0.63936
Q9H0B6_rAsSLNFLNk_S3_S4_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S581.S582 50;50 NPRMKRASSLNFLNK.PRMKRASSLNFLNKS 0.243936 0.233164 0.230486 0.124049 0.17084 0.203565 0.166151 0.235862 0.704442 0.061512 0.040966 -0.50545
Q9H0D6_mQNNsSPSISPNTSFTSDGSPSPLGGIk_S6_1 Q9H0D6 XRN2 22803 5'-3' exoribonuclease 2 S471 82.9 MRMQNNSSPSISPNT 0.210721 0.186438 0.17974 0.150378 0.128164 0.154151 0.144231 0.1923 0.750031 0.8519 0.017996 -0.41498
Q9H1B7_aHGcFQDGRsPGPPPPVGVk_S10_1 Q9H1B7 IRF2BPL 64207 interferon regulatory factor 2 binding protein like S69 100 GCFQDGRSPGPPPPV 0.213523 0.206694 0.212503 0.156173 0.115654 0.163905 0.145244 0.210907 0.688663 0.039611 0.045714 -0.53813
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S3_1 Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S91 86.14 SWMPRRPSCPLKEPS 0.212645 0.210774 0.198504 0.165037 0.14041 0.122175 0.142541 0.207307 0.687581 0.226195 0.007978 -0.5404
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S3_S10_1 Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S91.S98 45.87;45.87 SWMPRRPSCPLKEPS.SCPLKEPSPQNGNIT 0.241253 0.21501 0.21661 0.158773 0.144865 0.107433 0.137024 0.224291 0.610919 0.469716 0.007601 -0.71095
Q9H4A3_kGtFTDDLHk_T3_1 Q9H4A3 WNK1 65125 WNK lysine deficient protein kinase 1 T2245 100 MTSSRKGTFTDDLHK 0.189607 0.216638 0.227215 0.127978 0.159829 0.156895 0.148234 0.211154 0.702021 0.903385 0.014136 -0.51041
Q9H4L7_kAsISYFk_S3_1 Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related, matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin, subfamily a, containing DEAD/H box 1S79 99.95 PDNERKASISYFKNQ 0.24465 0.267632 0.276765 0.130337 0.117483 0.118462 0.122094 0.263016 0.464207 0.315062 0.000172 -1.10716
Q9H4L7_kAsISYFk_S3_S5_1 Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related, matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin, subfamily a, containing DEAD/H box 1S79.S81 48.23;48.23 PDNERKASISYFKNQ.NERKASISYFKNQRG 0.260745 0.264909 0.266736 0.135428 0.107347 0.13221 0.124995 0.26413 0.473233 0.07676 0.000104 -1.07938
Q9H7D0_nsTELAPPLPVRR_S2_1 Q9H7D0 DOCK5 80005 dedicator of cytokinesis 5 S1834 89.55 YEGSQRNSTELAPPL 0.164771 0.148175 0.203731 0.072017 0.105052 0.132176 0.103081 0.172226 0.598526 0.945148 0.044704 -0.74052
Q9H7D0_skPYEGSQRNsTELAPPLPVRR_S11_T12_1 Q9H7D0 DOCK5 80005 dedicator of cytokinesis 5 S1834.T1835 37.2;37.2 YEGSQRNSTELAPPL.EGSQRNSTELAPPLP 0.138682 0.135232 0.134608 0.083098 0.08084 0.094647 0.086195 0.136174 0.632976 0.161437 0.000361 -0.65978
Q9H7D0_skPYEGSQRNsTELAPPLPVRR_S7_S11_1 Q9H7D0 DOCK5 80005 dedicator of cytokinesis 5 S1830.S1834 46.16;46.16 KSKPYEGSQRNSTEL.YEGSQRNSTELAPPL 0.161847 0.1121 0.153509 0.082031 0.106657 0.084046 0.090912 0.142485 0.638043 0.416962 0.040621 -0.64828
Q9H7D7_rLsQSDEDVIR_S3_1 Q9H7D7 WDR26 80232 WD repeat domain 26 S121 100 LKKKKRLSQSDEDVI 0.17495 0.205522 0.177151 0.11763 0.102752 0.132777 0.11772 0.185875 0.633327 0.873387 0.006533 -0.65898
Q9H7E2_sNsFIGVPNGEVEMPLk_S3_1 Q9H7E2 TDRD3 81550 tudor domain containing 3 S489 99.49 QNPVRSNSFIGVPNG 0.258926 0.241363 0.162789 0.146273 0.12117 0.140304 0.135915 0.221026 0.61493 0.123162 0.049338 -0.70151
Q9H8G2_rRSTDsSSVSGSLQQETk_S3_T4_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90 49.99;49.99 SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG 0.240792 0.282665 0.269896 0.197801 0.163585 0.169473 0.176953 0.264451 0.669134 0.841648 0.005791 -0.57963
Q9H8G2_rRSTDSsSVSGSLQQETk_S6_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S92 81.29 RKRRSTDSSSVSGSL 0.229388 0.301562 0.27657 0.174535 0.156561 0.162356 0.164484 0.269174 0.61107 0.117919 0.008652 -0.71059
Q9H8G2_sTDsSSVSGSLQQETk_S1_T2_S4_S5_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90.S92.S9324.7;24.7;24.7;24.7 SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG.RKRRSTDSSSVSGSL.KRRSTDSSSVSGSLQ0.241613 0.269633 0.277388 0.212665 0.138807 0.155156 0.168876 0.262878 0.642412 0.381019 0.019502 -0.63843
Q9HAC8_dVRLsASLPDTVGQLk_S5_1 Q9HAC8 UBTD1 80019 ubiquitin domain containing 1 S164 92.97 TGKDVRLSASLPDTV 0.265259 0.21243 0.18277 0.080313 0.093904 0.108724 0.094314 0.220153 0.428401 0.207334 0.007824 -1.22296
Q9HBR0_gLHPRPQAVLsEQQNGLAVGGGEk_S11_1 Q9HBR0 SLC38A10 124565 solute carrier family 38 member 10 S612 100 PRPQAVLSEQQNGLA 0.155925 0.213809 0.149941 0.084186 0.075784 0.082131 0.080701 0.173225 0.465872 0.03037 0.043313 -1.10199
Q9HC35_iPsTPk_S3_1 Q9HC35 EML4 27436 EMAP like 4 S200 96.44 NKLSKIPSTPKLIPK 0.151971 0.25391 0.249095 0.110773 0.07557 0.13879 0.108377 0.218325 0.496404 0.465503 0.044107 -1.01041
Q9HCK8_mNYMQNHQAGAPAPsLSR_S17_1 Q9HCK8 CHD8 57680 chromodomain helicase DNA binding protein 8 S1978 88.46 GAPAPSLSRCSTPLL 0.215846 0.271805 0.158184 0.123677 0.08406 0.120831 0.109523 0.215278 0.50875 0.262805 0.039751 -0.97497
Q9NPI6_kASSPsPLTIGTPESQR_S6_1 Q9NPI6 DCP1A 55802 decapping mRNA 1A S525 98.37 ERKASSPSPLTIGTP 0.195602 0.260939 0.185415 0.136337 0.089429 0.147429 0.124398 0.213985 0.581341 0.72155 0.038886 -0.78254
Q9NQT8_gRWEsQQDVSQTTVSR_S5_1 Q9NQT8 KIF13B 23303 kinesin family member 13B S1410 100 SNKGRWESQQDVSQT 0.203036 0.198736 0.136729 0.119957 0.093431 0.077408 0.096932 0.179501 0.54001 0.502369 0.02896 -0.88894
Q9NR12_tSIVQAAAGGVPGGGSNNGk_T1_S2_1 Q9NR12 PDLIM7 9260 PDZ and LIM domain 7 T259.S260 50;50 PTPLQSRTSIVQAAA.TPLQSRTSIVQAAAG 0.256852 0.266517 0.200603 0.131047 0.098036 0.123672 0.117585 0.241324 0.487249 0.383115 0.00564 -1.03727
Q9NR19_sWsPPPEVSR_S3_1 Q9NR19 ACSS2 55902 acyl-CoA synthetase short-chain family member 2 S30 91.2 GGRARSWSPPPEVSR 0.180359 0.183337 0.174109 0.128135 0.110011 0.143734 0.127293 0.179268 0.710072 0.144499 0.006802 -0.49396
Q9NRA8_aAsADYLRPR_S3_Y6_1 Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 eukaryotic translation initiation factor 4E nuclear import factor 1S577.Y580 50;50 VFQTRAASADYLRPR.TRAASADYLRPRIPS 0.177434 0.222815 0.188038 0.111389 0.060311 0.121247 0.097649 0.196096 0.497965 0.690007 0.013488 -1.00588
Q9NRY4_ksVSSSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S2_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1070 97.3 HRDGQRKSVSSSPWL 0.213653 0.19596 0.262462 0.134957 0.119487 0.128531 0.127658 0.224025 0.569841 0.096899 0.009123 -0.81137
Q9NRY4_nQkNsLSDPNIDRINLVILGk_S5_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S589 89.85 SDRNQKNSLSDPNID 0.210756 0.185032 0.157493 0.113407 0.1034 0.109336 0.108714 0.184427 0.58947 0.068922 0.008415 -0.76251
Q9NRY4_sVSSsPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S1_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1070 64.99 HRDGQRKSVSSSPWL 0.186349 0.168732 0.20648 0.13926 0.116483 0.130617 0.128787 0.187187 0.688011 0.540776 0.010226 -0.5395
Q9NRY4_sVSsSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S3_S4_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1072.S1073 41.71;41.71 DGQRKSVSSSPWLPQ.GQRKSVSSSPWLPQD 0.226249 0.241273 0.194327 0.147087 0.098982 0.136464 0.127511 0.220617 0.577976 0.947358 0.009811 -0.79092
Q9NRY4_sVSSSPWLPQDGFDPSDYAEPmDAVVkPR_S3_S4_S5_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1072.S1073.S107431.85;31.85;31.85 DGQRKSVSSSPWLPQ.GQRKSVSSSPWLPQD.QRKSVSSSPWLPQDG 0.26425 0.261456 0.211939 0.161855 0.108248 0.118995 0.129699 0.245882 0.527486 0.963092 0.007909 -0.92279
Q9NRY4_sVSsSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S4_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1073 72.44 GQRKSVSSSPWLPQD 0.234441 0.226176 0.215155 0.139646 0.114096 0.109323 0.121021 0.225257 0.537259 0.520852 0.000679 -0.89631
Q9NSK0_aASLNyLNQPSAAPLQVSR_S3_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S590 94.06 SNMKRAASLNYLNQP 0.237952 0.232049 0.22897 0.14418 0.102917 0.128299 0.125132 0.232991 0.537069 0.091781 0.000933 -0.89682
Q9NSK0_rAAsLNYLNQPSAAPLQVSR_S4_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S590 99.26 SNMKRAASLNYLNQP 0.194986 0.213938 0.211412 0.144869 0.14871 0.16707 0.15355 0.206779 0.742581 0.858524 0.004207 -0.42938
Q9NUQ6_qHAADTSEARPFRGsVGR_S15_1 Q9NUQ6 SPATS2L 26010 spermatogenesis associated serine rich 2 like S526 99.99 EARPFRGSVGRVSQC 0.218577 0.193369 0.224811 0.163361 0.140606 0.135095 0.146354 0.212252 0.68953 0.895058 0.007002 -0.53631
Q9NW75_rRPsSNLNNNVR_S4_1 Q9NW75 GPATCH2 55105 G-patch domain containing 2 S129 90.15 LVAKRRPSSNLNNNV 0.203779 0.196362 0.12731 0.111263 0.088038 0.079928 0.093076 0.175817 0.529393 0.258938 0.033836 -0.91759
Q9NWQ8_qHsGDHENLMNVPSDkEMFSR_S3_1 Q9NWQ8 PAG1 55824 phosphoprotein membrane anchor with glycosphingolipid microdomains 1S50 100 EKKPRQHSGDHENLM 0.124641 0.165334 0.132338 0.100121 0.069765 0.100001 0.089962 0.140771 0.63907 0.791359 0.034031 -0.64595
Q9NWS0_nRPFMGsISQQNIR_S7_1 Q9NWS0 PIH1D1 55011 PIH1 domain containing 1 S173 99.97 KNRPFMGSISQQNIR 0.228626 0.166846 0.179232 0.113032 0.133262 0.140628 0.128974 0.191568 0.673253 0.32089 0.03843 -0.57078
Q9NXD2_rNsLILkPkPDPAQQTDSQNSDTEQYFR_S3_1 Q9NXD2 MTMR10 54893 Myotubularin-related protein 10 S607 100 ELLPRRNSLILKPKP 0.191332 0.220295 0.193842 0.141891 0.127001 0.149486 0.139459 0.201823 0.690998 0.673848 0.005393 -0.53325
Q9NY27_mNGVmFPGNsPSYTER_S10_1 Q9NY27 PPP4R2 151987 protein phosphatase 4 regulatory subunit 2 S159 100 GVMFPGNSPSYTERS 0.206702 0.193767 0.226978 0.169316 0.142906 0.157005 0.156409 0.209149 0.747834 0.767868 0.012816 -0.41921
Q9NYF3_lRPsLDFDk_S4_1 Q9NYF3 FAM53C 51307 family with sequence similarity 53 member C S299 100 DPRRLRPSLDFDKMN 0.217095 0.221826 0.196134 0.11953 0.119746 0.123785 0.121021 0.211685 0.571702 0.059613 0.000348 -0.80666
Q9NYF3_rFsLsPSLGPQASR_S3_S5_2 Q9NYF3 FAM53C 51307 family with sequence similarity 53 member C S232.S234 99.76;99.76 CPPQRRFSLSPSLGP.PQRRFSLSPSLGPQA 0.168498 0.171369 0.211706 0.128324 0.140855 0.142813 0.137331 0.183857 0.746942 0.191478 0.033798 -0.42093
Q9NYJ8_aIGNNSATsPR_S9_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2 S450 98.87 IGNNSATSPRVVVTQ 0.175471 0.195602 0.236902 0.116714 0.074155 0.120424 0.103764 0.202659 0.512016 0.80521 0.013398 -0.96574
Q9NYJ8_kLsmGSDDAAYTQALLVHQk_S3_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2 S524 98.79 ISETRKLSMGSDDAA 0.191701 0.223416 0.191559 0.151305 0.168498 0.135694 0.151832 0.202226 0.750807 0.888568 0.023893 -0.41349
Q9NYL2_nFsSLHLNSR_S3_1 Q9NYL2 MAP3K20 51776 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 20 S648 94.97 YGLTKNFSSLHLNSR 0.259286 0.212836 0.284483 0.192182 0.15132 0.124508 0.156003 0.252201 0.618566 0.935707 0.028722 -0.693
Q9NZB2_nQAAIQGRPPYAAsAEEVAk_S14_1 Q9NZB2 FAM120A 23196 family with sequence similarity 120A S1023 99.82 GRPPYAASAEEVAKE 0.201285 0.19563 0.208593 0.138856 0.133535 0.147082 0.139824 0.201836 0.692761 0.951109 0.000338 -0.52957
Q9NZJ4_yAsNVcFTTLGTEFGQk_Y1_1 Q9NZJ4 SACS 26278 sacsin molecular chaperone Y2509 92.88 RHKALERYASNVCFT 0.250001 0.298204 0.29894 0.148426 0.153345 0.167135 0.156302 0.282382 0.553513 0.21363 0.001816 -0.85331
Q9NZM3_tVsPGSVSPIHGQGQVVENLk_S8_1 Q9NZM3 ITSN2 50618 intersectin 2 S889 68.99 TVSPGSVSPIHGQGQ 0.192686 0.25018 0.190301 0.132101 0.094687 0.15299 0.126593 0.211055 0.599808 0.863065 0.031276 -0.73743
Q9P013_qySSRDLPSHTk_Y2_S3_S4_1 Q9P013 CWC15 51503 CWC15 spliceosome associated protein homolog Y30.S31.S32 33.33;33.33;33.33 LSQLSKQYSSRDLPS.SQLSKQYSSRDLPSH.QLSKQYSSRDLPSHT 0.342174 0.363986 0.17142 0.125364 0.062446 0.065897 0.084569 0.292527 0.289098 0.202282 0.031719 -1.79037
Q9P0L0_kVAHSDkPGsTSTASFR_S10_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214 92.87 AHSDKPGSTSTASFR 0.224707 0.212143 0.186432 0.079197 0.053293 0.066767 0.066419 0.207761 0.319689 0.612015 0.000473 -1.64526
Q9P0L0_kVAHSDkPGsTSTASFR_S10_S15_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214.S219 42.69;42.69 AHSDKPGSTSTASFR.PGSTSTASFRDNVTS 0.236183 0.21397 0.198375 0.091086 0.072019 0.074183 0.079096 0.216176 0.365887 0.463766 0.000395 -1.45053
Q9P0L0_kVAHSDkPGsTSTASFR_S10_T11_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214.T215 49.75;49.75 AHSDKPGSTSTASFR.HSDKPGSTSTASFRD 0.232613 0.211059 0.161879 0.091367 0.091828 0.076076 0.086423 0.20185 0.428156 0.115225 0.005873 -1.22379
Q9P0L0_kVAHSDkPGsTSTASFR_S12_T13_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S216.T217 45.78;45.78 SDKPGSTSTASFRDN.DKPGSTSTASFRDNV 0.214883 0.227494 0.207562 0.095623 0.068567 0.073267 0.079152 0.216647 0.365353 0.65449 0.000174 -1.45264
Q9P0L0_vAHSDkPGsTSTASFR_S9_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214 78.82 AHSDKPGSTSTASFR 0.217555 0.330872 0.259754 0.072885 0.070444 0.108713 0.084014 0.269394 0.311864 0.24554 0.006292 -1.68101
Q9P0L0_vAHSDkPGsTSTASFR_S9_S11_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214.S216 45.48;45.48 AHSDKPGSTSTASFR.SDKPGSTSTASFRDN 0.256523 0.26201 0.26657 0.070704 0.095489 0.102412 0.089535 0.261701 0.342126 0.166883 6.82E-05 -1.5474
Q9P2Y5_rQsSIFGGADVGFSGGIPSPDkGHR_S4_1 Q9P2Y5 UVRAG 7405 UV radiation resistance associated S483 99.16 PVPKRQSSIFGGADV 0.202189 0.207548 0.146877 0.137414 0.11996 0.079836 0.112403 0.185538 0.605825 0.87171 0.047219 -0.72303
Q9UBP0_aPSySGLSmVSGVk_S3_Y4_S5_1 Q9UBP0 SPAST 6683 spastin S268.Y269.S270 33.33;33.33;33.33 SGHHRAPSYSGLSMV.GHHRAPSYSGLSMVS.HHRAPSYSGLSMVSG 0.223007 0.188678 0.197913 0.106011 0.114809 0.159327 0.126716 0.203199 0.623603 0.5573 0.017012 -0.6813
Q9UEY8_tPsFLk_S3_1 Q9UEY8 ADD3 120 adducin 3 S693 99.76 KKKFRTPSFLKKNKK 0.240041 0.30014 0.240555 0.101096 0.075356 0.120157 0.098869 0.260245 0.379909 0.594971 0.002469 -1.39628
Q9UGP4_sNSGLGGEVSGVmSkPNVDPQPWFQDGPk_S1_S3_1Q9UGP4 LIMD1 8994 LIM domains containing 1 S314.S316 49.96;49.96 RQGGLPRSNSGLGGE.GGLPRSNSGLGGEVS 0.191146 0.235343 0.168908 0.139271 0.078343 0.132133 0.116582 0.198466 0.587417 0.984849 0.040419 -0.76754
Q9UGU0_rSASSNsAEAGGDTVTLDDILSLk_S4_S5_S7_1 Q9UGU0 TCF20 6942 transcription factor 20 S1369.S1370.S137233.06;33.06;33.06 PNIRRSASSNSAEAG.NIRRSASSNSAEAGG.RRSASSNSAEAGGDT 0.232088 0.236531 0.271218 0.141158 0.141434 0.186214 0.156269 0.246612 0.633662 0.811283 0.009649 -0.65822
Q9UHB6_eTPHsPGVEDAPIAk_S5_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S490 100 NARETPHSPGVEDAP 0.164869 0.193689 0.183264 0.118481 0.117031 0.144389 0.126634 0.180607 0.701155 0.946589 0.011624 -0.5122
Q9UHB7_sksPRDPDANWDSPSR_S3_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S212 87.96 KEHQRSKSPRDPDAN 0.183069 0.201065 0.196062 0.10288 0.145138 0.119226 0.122415 0.193399 0.632965 0.319347 0.006132 -0.6598
Q9UHD1_rktSDFNTFLAQEGcTk_T3_1 Q9UHD1 CHORDC1 26973 cysteine and histidine rich domain containing 1 T199 89.41 WSCCRRKTSDFNTFL 0.170785 0.155191 0.159224 0.083847 0.139883 0.108573 0.110767 0.161733 0.684877 0.153395 0.039144 -0.54608
Q9UHV7_rPLTPFHHRVsVSDDVGMDADSASQR_S11_1 Q9UHV7 MED13 9969 mediator complex subunit 13 S481 77.17 TPFHHRVSVSDDVGM 0.198739 0.282495 0.252355 0.108712 0.140359 0.117199 0.12209 0.24453 0.499285 0.259494 0.009565 -1.00207
Q9UIF9_rksGYSLNFSEGDGR_S3_1 Q9UIF9 BAZ2A 11176 bromodomain adjacent to zinc finger domain 2A S1747 90.22 KRGQKRKSGYSLNFS 0.228166 0.225343 0.215449 0.150798 0.155822 0.112017 0.139546 0.222986 0.625806 0.144017 0.004374 -0.67621
Q9UJD0_sTLQLPQPEGATkk_S1_1 Q9UJD0 RIMS3 9783 regulating synaptic membrane exocytosis 3 S65 99.04 GLTQWSKSTLQLPQP 0.32962 0.321578 0.179163 0.149521 0.1297 0.12313 0.134117 0.276787 0.484549 0.05134 0.044931 -1.04528
Q9UJF2_rRSIsGTSTSEkPNSMDTANTSPFk_S3_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16 88.3 ERSPRRRSISGTSTS 0.216746 0.243386 0.196313 0.151458 0.126837 0.140745 0.13968 0.218815 0.638346 0.429567 0.006765 -0.64759
Q9UJF2_rRSISGTsTSEkPNSMDTANTSPFk_S3_S5_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16.S18 30.16;30.16 ERSPRRRSISGTSTS.SPRRRSISGTSTSEK 0.161913 0.209844 0.158379 0.129407 0.098399 0.128052 0.118619 0.176712 0.671258 0.541845 0.040394 -0.57506
Q9UJF2_sISGTSTSEkPNSMDTANTSPFk_S1_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16 83.19 ERSPRRRSISGTSTS 0.176833 0.252422 0.210937 0.137269 0.121168 0.149324 0.13592 0.213397 0.636936 0.244479 0.029344 -0.65078
Q9UJF2_sIsGTSTSEkPNSmDTANTSPFk_S3_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S18 61.31 SPRRRSISGTSTSEK 0.175984 0.210877 0.227211 0.110787 0.122937 0.148821 0.127515 0.204691 0.622964 0.710583 0.014834 -0.68278



Q9UJF2_sISGTSTsEkPNSMDTANTSPFk_S3_S8_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S18.S23 37.68;37.68 SPRRRSISGTSTSEK.SISGTSTSEKPNSMD 0.220401 0.25019 0.265719 0.125718 0.129523 0.151959 0.135733 0.245437 0.553028 0.549797 0.002162 -0.85458
Q9UJU6_amsTTSISSPQPGk_S3_1 Q9UJU6 DBNL 28988 drebrin like S269 92.94 KQKERAMSTTSISSP 0.255895 0.259609 0.180498 0.171606 0.081211 0.124294 0.125703 0.232001 0.541823 0.98725 0.044222 -0.88411
Q9UJU6_aMSTtSISSPQPGk_S3_T4_T5_1 Q9UJU6 DBNL 28988 drebrin like S269.T270.T271 32.75;32.75;32.75 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP 0.280407 0.246683 0.203303 0.166798 0.127564 0.141345 0.145236 0.243464 0.596538 0.419195 0.017345 -0.74531
Q9UJU6_qLtQPETHFGR_T3_1 Q9UJU6 DBNL 28988 drebrin like T291 99.97 PFLQKQLTQPETHFG 0.308755 0.22948 0.261064 0.143036 0.157429 0.187365 0.16261 0.266433 0.610322 0.486077 0.017243 -0.71236
Q9UK61_kNTQIELQSsPDVQNSLLEDk_S10_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S1552 99.97 TQIELQSSPDVQNSL 0.202835 0.188865 0.210728 0.125667 0.156601 0.155298 0.145855 0.200809 0.726338 0.571921 0.010052 -0.46129
Q9UK61_kNTQIELQSsPDVQNSLLEDkTYLDSEER_S10_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S1552 87.11 TQIELQSSPDVQNSL 0.156788 0.204863 0.191581 0.120634 0.124441 0.155862 0.133646 0.184411 0.724717 0.755019 0.049097 -0.46451
Q9UK61_nNsRGEAIISGk_S3_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S658 100 KFGKRNNSRGEAIIS 0.175901 0.167289 0.211091 0.121137 0.150176 0.120047 0.130453 0.18476 0.706068 0.70323 0.030967 -0.50212
Q9UKI2_qESFGPAkLPRLscEPVmEEk_S13_1 Q9UKI2 CDC42EP3 10602 CDC42 effector protein 3 S144 99.5 PAKLPRLSCEPVMEE 0.179227 0.16336 0.16263 0.130941 0.082418 0.085735 0.099698 0.168406 0.592011 0.213797 0.014274 -0.75631
Q9UKK3_vLHYsQG_S5_1 Q9UKK3 PARP4 143 poly(ADP-ribose) polymerase family member 4 S1722 99.98 LHRVLHYSQG 0.157925 0.195976 0.189251 0.107047 0.060017 0.084121 0.083728 0.181051 0.462458 0.854312 0.005599 -1.11261
Q9UKL3_nEsPPQVPVYNNSHk_S3_1 Q9UKL3 CASP8AP2 9994 caspase 8 associated protein 2 S875 100 AKVLRNESPPQVPVY 0.179134 0.162878 0.177325 0.069834 0.093325 0.070185 0.077781 0.173112 0.449311 0.609147 0.000515 -1.15421
Q9UKV3_kIsVVSATk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S825 99.82 KSFKRKISVVSATKG 0.296746 0.322836 0.225392 0.153676 0.090595 0.118897 0.121056 0.281658 0.429797 0.563544 0.009494 -1.21827
Q9UKV3_kPsISITTESLk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S863 100 ATTQKKPSISITTES 0.226556 0.221594 0.200476 0.140757 0.160546 0.153117 0.151474 0.216209 0.70059 0.68507 0.002786 -0.51336
Q9UKV3_rAsHTLLPSHR_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S561 91.37 QKEGRRASHTLLPSH 0.263402 0.260698 0.252423 0.147287 0.171285 0.144296 0.154289 0.258841 0.596077 0.260116 0.000336 -0.74643
Q9UKV3_rAsHTLLPSHR_S3_T5_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S561.T563 50;50 QKEGRRASHTLLPSH.EGRRASHTLLPSHRL 0.21867 0.244759 0.191461 0.123867 0.141699 0.139907 0.135158 0.218297 0.619146 0.239049 0.00713 -0.69165
Q9ULH0_tPStVTLNNNSAPANR_S3_T4_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S1681.T1682 48.5;48.5 YNLNRTPSTVTLNNN.NLNRTPSTVTLNNNS 0.215549 0.282344 0.227007 0.185818 0.145968 0.156268 0.162685 0.241633 0.673272 0.502302 0.029576 -0.57074
Q9ULW0_iRMPtkEDEEEDEPVVIk_T5_1 Q9ULW0 TPX2 22974 TPX2, microtubule nucleation factor T499 100 KNRIRMPTKEDEEED 0.205071 0.235716 0.249798 0.159788 0.165973 0.187262 0.171008 0.230195 0.742882 0.568559 0.019229 -0.42879
Q9UNN5_ksPmMPENAENEGDALLQFTAEFSSR_S2_1 Q9UNN5 FAF1 11124 Fas associated factor 1 S320 100 ASSALRKSPMMPENA 0.212849 0.264093 0.22305 0.119011 0.136357 0.161558 0.138975 0.23333 0.595614 0.767016 0.009099 -0.74755
Q9UPN4_kRPAsLSTAPSEk_S5_1 Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S114 99.88 SGKKRPASLSTAPSE 0.164356 0.1995 0.230476 0.139041 0.1439 0.126304 0.136415 0.198111 0.688579 0.140326 0.035706 -0.53831
Q9UPU5_nDINEAVALLTNERPGLDYGGYEPMDSGGGPsPGPGGGPR_S32_1Q9UPU5 USP24 23358 ubiquitin specific peptidase 24 S63 100 MDSGGGPSPGPGGGP 0.220449 0.210762 0.225318 0.132952 0.16399 0.176966 0.157969 0.218843 0.721839 0.19385 0.011419 -0.47025
Q9UPW6_qQsQPAkESSPPREEAPPPPPPTEDScAk_S3_1 Q9UPW6 SATB2 23314 SATB homeobox 2 S587 85.69 QVLHRQQSQPAKESS 0.148888 0.155684 0.144236 0.115039 0.112062 0.096601 0.107901 0.149602 0.721248 0.505528 0.00323 -0.47143
Q9UQC2_rNtLPAmDNSR_T3_1 Q9UQC2 GAB2 9846 GRB2 associated binding protein 2 T391 100 ATIPRRNTLPAMDNS 0.213638 0.250813 0.232034 0.185142 0.153004 0.182309 0.173485 0.232162 0.747259 0.956356 0.016823 -0.42032
Q9Y2D5_dALGDSLQVPVsPSSTTSSR_S12_S14_1 Q9Y2D5 AKAP2 11217 A-kinase anchor protein 2 S152.S154 44.33;44.33 DSLQVPVSPSSTTSS.LQVPVSPSSTTSSRC 0.180554 0.218152 0.194345 0.123333 0.112075 0.128001 0.121137 0.197684 0.612779 0.312649 0.003056 -0.70656
Q9Y2I7_sAsITNLSLDR_S3_1 Q9Y2I7 PIKFYVE 200576 phosphoinositide kinase, FYVE-type zinc finger containing S307 99.96 PARNRSASITNLSLD 0.221089 0.19899 0.175769 0.143732 0.102467 0.132967 0.126389 0.198616 0.636346 0.942951 0.015955 -0.65212
Q9Y2L6_kSsINEQFVDTR_S3_1 Q9Y2L6 FRMD4B 23150 FERM domain containing 4B S628 91.79 RIHFRKSSINEQFVD 0.223012 0.176394 0.195117 0.129583 0.117093 0.117905 0.121527 0.198174 0.613233 0.163037 0.005604 -0.70549
Q9Y2U5_yHVSYHHQEYNDGRktFPR_T16_1 Q9Y2U5 MAP3K2 10746 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2 T283 96.41 EYNDGRKTFPRARRT 0.189648 0.207034 0.16883 0.130272 0.15971 0.134476 0.141486 0.188504 0.750571 0.818598 0.030723 -0.41394
Q9Y2W1_qAYsPR_S4_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S119 94.54 QNYRQAYSPRRGRSR 0.209052 0.176851 0.203462 0.14318 0.134802 0.146429 0.14147 0.196455 0.720116 0.21675 0.006399 -0.4737
Q9Y2X3_hIkEEPLsEEEPcTSTAIASPEk_S8_1 Q9Y2X3 NOP58 51602 NOP58 ribonucleoprotein S502 100 HIKEEPLSEEEPCTS 0.158513 0.211144 0.170097 0.118223 0.127617 0.131093 0.125644 0.179918 0.698341 0.109564 0.029802 -0.518
Q9Y2X3_hIkEEPLsEEEPcTSTAIASPEkk_S8_1 Q9Y2X3 NOP58 51602 NOP58 ribonucleoprotein S502 100 HIKEEPLSEEEPCTS 0.147221 0.187738 0.161173 0.120437 0.126365 0.116782 0.121195 0.165377 0.732838 0.104631 0.02237 -0.44843
Q9Y2X3_kHIkEEPLSEEEPcTsTAIASPEk_S9_1 Q9Y2X3 NOP58 51602 NOP58 ribonucleoprotein S502 100 HIKEEPLSEEEPCTS 0.154421 0.167258 0.154499 0.103323 0.141846 0.10465 0.116606 0.158726 0.734638 0.204929 0.034168 -0.44489
Q9Y383_aMLDQLMGTsRDGDTTR_S10_1 Q9Y383 LUC7L2 51631 LUC7 like 2, pre-mRNA splicing factor S18 93.16 LDQLMGTSRDGDTTR 0.182582 0.239111 0.20015 0.148277 0.121051 0.153536 0.140955 0.207281 0.680019 0.5329 0.027255 -0.55635
Q9Y450_gkPVDSQTSRsESEIVPk_S6_T8_S9_1 Q9Y450 HBS1L 10767 HBS1 like translational GTPase S149.T151.S152 32.28;32.28;32.28 AKGKPVDSQTSRSES.GKPVDSQTSRSESEI.KPVDSQTSRSESEIV 0.206308 0.202862 0.154944 0.079645 0.097444 0.11193 0.09634 0.188038 0.512341 0.481621 0.008524 -0.96482
Q9Y4H2_rHNsASVENVSLR_S4_1 Q9Y4H2 IRS2 8660 insulin receptor substrate 2 S1174 91.64 HNPKRHNSASVENVS 0.174921 0.180001 0.206455 0.11555 0.089499 0.12613 0.110393 0.187126 0.58994 0.892948 0.006319 -0.76136
Q9Y572_nQMPsPTSTGTPSPGPR_S5_1 Q9Y572 RIPK3 11035 receptor interacting serine/threonine kinase 3 S410 89.59 TFRNQMPSPTSTGTP 0.173021 0.142074 0.15815 0.107015 0.104437 0.13107 0.114174 0.157748 0.72377 0.947763 0.024078 -0.4664
Q9Y572_tIENQHsRNDVmVSEWLNk_S7_1 Q9Y572 RIPK3 11035 receptor interacting serine/threonine kinase 3 S339 89.95 RTIENQHSRNDVMVS 0.213006 0.201483 0.17411 0.15243 0.106595 0.101284 0.120103 0.1962 0.612146 0.670851 0.018765 -0.70805
Q9Y5B0_kRQPsMSETMPLYTLck_S5_1 Q9Y5B0 CTDP1 9150 CTD phosphatase subunit 1 S839 98.92 SRRKRQPSMSETMPL 0.247971 0.207386 0.210486 0.183193 0.147159 0.128466 0.152939 0.221948 0.689077 0.794812 0.028957 -0.53726
Q9Y608_nSASATTPLSGNSsR_S13_S14_1 Q9Y608 LRRFIP2 9209 LRR binding FLII interacting protein 2 S323.S324 50;50 TTPLSGNSSRRGSGD.TPLSGNSSRRGSGDT 0.255748 0.1945 0.257196 0.169 0.181752 0.138489 0.16308 0.235814 0.691563 0.55688 0.040328 -0.53207
Q9Y613_sLAPEPkEPLIPASPk_S1_1 Q9Y613 FHOD1 29109 formin homology 2 domain containing 1 S510 100 VLLRAQRSLAPEPKE 0.220367 0.230711 0.193566 0.174715 0.140044 0.105103 0.139954 0.214881 0.651307 0.465505 0.030906 -0.61859
Q9Y6D6_hRQHHHLLQsPVSHHEPESPQLR_S10_1 Q9Y6D6 ARFGEF1 10565 ADP ribosylation factor guanine nucleotide exchange factor 1S234 97.81 QHHHLLQSPVSHHEP 0.190511 0.216489 0.231284 0.174888 0.091806 0.103882 0.123525 0.212761 0.580582 0.349045 0.035243 -0.78443
Q9Y6G9_sVSsNVASVSPIPAGSk_S1_1 Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 dynein cytoplasmic 1 light intermediate chain 1 S412 99.6 SPRTPNRSVSSNVAS 0.38554 0.296511 0.27521 0.122052 0.102264 0.152812 0.125709 0.319087 0.393965 0.318484 0.006308 -1.34386
Q9Y6G9_sVSsNVASVSPIPAGSk_S1_S3_S4_1 Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 dynein cytoplasmic 1 light intermediate chain 1 S412.S414.S415 33.33;33.33;33.33 SPRTPNRSVSSNVAS.RTPNRSVSSNVASVS.TPNRSVSSNVASVSP 0.225276 0.235713 0.179203 0.114217 0.082508 0.122009 0.106245 0.213397 0.497872 0.652432 0.007149 -1.00615
Q9Y6I3_ktPESFLGPNAALVDLDSLVSRPGPTPPGAk_T2_1 Q9Y6I3 EPN1 29924 epsin 1 T470 99.99 PTPPTRKTPESFLGP 0.22758 0.225871 0.240576 0.090264 0.121314 0.151146 0.120908 0.231342 0.522638 0.130473 0.00371 -0.93612
Q9Y6M5_sTRPGsSDINVAPGEQGPDQEETNTLVANTSNSNGLk_S1_T2_1Q9Y6M5 SLC30A1 7779 solute carrier family 30 member 1 S167.T168 44.52;44.52 PKGPRVKSTRPGSSD.KGPRVKSTRPGSSDI 0.1743 0.1851 0.165012 0.077948 0.110352 0.125984 0.104761 0.174804 0.599307 0.288228 0.010177 -0.73863
R4GMX8_iVNGAYkHEDLQTDEsSMDDRHPR_S16_S17_1 R4GMX8 RANBP10 57610 RAN binding protein 10 S519.S520 49.61;49.61 EDLQTDESSMDDRHP.DLQTDESSMDDRHPR 0.211685 0.226545 0.167383 0.138233 0.152106 0.096777 0.129039 0.201871 0.639214 0.933258 0.040203 -0.64563
W0Z7M9_qNsTSLTGkPGALPANLDDmk_S3_1 W0Z7M9 MRTFA 57591 myocardin related transcription factor A S368 81.41 CGLARQNSTSLTGKP 0.225985 0.252861 0.219449 0.137514 0.11689 0.151283 0.135229 0.232765 0.580969 0.977299 0.002414 -0.78347
W0Z7M9_qNStSLTGkPGALPANLDDMk_S5_1 W0Z7M9 MRTFA 57591 myocardin related transcription factor A S370 91.32 LARQNSTSLTGKPGA 0.304293 0.21059 0.27171 0.13331 0.141948 0.176207 0.150488 0.262198 0.573949 0.370625 0.021369 -0.80101



2. Phosphosites downregulated in shTBK1#1 cells (887 genes)(P<0.05, log2FC<-0.4)
Unique ID_REAL Protein ID Gene Gene ID Description Prot_Loc PTM_Score Flank_Seq shControl-1shControl-2shControl-3shTBK1#1-1shTBK1#1-2shTBK1#1-3shTBK1#1_AVGshControl_AVGFC F test P value LogFC
A0A087WTT2_lSsTDDGYIDLQFk_S2_S3_T4_1 A0A087WTT2 TMEM230 29058 transmembrane protein 230 S23.S24.T25 32.81;32.81;32.81 KVKYSRLSSTDDGYI.VKYSRLSSTDDGYID.KYSRLSSTDDGYIDL0.178482 0.244887 0.179319 0.092467 0.144106 0.097201 0.111258 0.200896 0.55381 0.719056 0.031045 -0.85254
A0A087WTT2_lSsTDDGYIDLQFk_S3_T4_1 A0A087WTT2 TMEM230 29058 transmembrane protein 230 S24.T25 48.03;48.03 VKYSRLSSTDDGYID.KYSRLSSTDDGYIDL0.187169 0.2134 0.1536 0.116655 0.147685 0.104386 0.122909 0.184723 0.665367 0.713224 0.045699 -0.58778
A0A087WXF8_rRsFQDYTGQk_S3_1 A0A087WXF8 ZCCHC17 51538 zinc finger CCHC-type containing 17 S136 99.21 QEERRRRSFQDYTGQ 0.363187 0.296866 0.320236 0.111955 0.093516 0.102804 0.102758 0.326763 0.314474 0.139738 0.000372 -1.66899
A0A087WYZ9_kLEVAcsDcEVEVLPLGLETHPR_S7_1 A0A087WYZ9 SETDB2 83852 SET domain bifurcated 2 S437 100 RKLEVACSDCEVEVL 0.215221 0.242931 0.190241 0.113926 0.113181 0.130418 0.119175 0.216131 0.551403 0.240464 0.00394 -0.85882
A0A087X0H9_sYLPPPEQPSSGsLkVEFFPHQEk_S13_1 A0A087X0H9 RBM26 64062 RNA binding motif protein 26 S92 92.49 PEQPSSGSLKVEFFP 0.126262 0.211494 0.201588 0.093632 0.118567 0.08432 0.09884 0.179781 0.549778 0.252211 0.048239 -0.86308
A0A087X188_sLVISPPVR_S1_1 A0A087X188 BIN2 51411 bridging integrator 2 S291 100 LSSSSRRSLVISPPV 0.273455 0.236919 0.255691 0.059281 0.077063 0.089542 0.075295 0.255355 0.294865 0.818539 0.000195 -1.76188
A0A087X1R1_sTSFGVPNANSIk_S1_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 smoothelin S875 84.39 PRAAVQRSTSFGVPN 0.397225 0.278898 0.327075 0.099788 0.118007 0.105298 0.107698 0.334399 0.322063 0.048129 0.020108 -1.63459
A0A087X1R1_sTSFGVPNANSIk_S1_T2_S3_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 smoothelin S875.T876.S877 33.33;33.33;33.33 PRAAVQRSTSFGVPN.RAAVQRSTSFGVPNA.AAVQRSTSFGVPNAN0.25673 0.241344 0.171337 0.046321 0.077759 0.053834 0.059305 0.223137 0.265778 0.230255 0.00422 -1.91171
A0A087X1R1_sTsFGVPNANSIk_S3_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 smoothelin S877 92.19 AAVQRSTSFGVPNAN 0.261246 0.256548 0.225153 0.085307 0.128494 0.083796 0.099199 0.247649 0.400562 0.74822 0.001315 -1.3199
A0A087X2D8_dGGsVVGASVFYk_S4_1 A0A087X2D8 SPAG9 9043 sperm associated antigen 9 S696 99.81 GKTRDGGSVVGASVF 0.187204 0.163691 0.20999 0.122271 0.105381 0.119413 0.115688 0.186962 0.618782 0.26461 0.007667 -0.6925
A0A087X2D8_kRsSTLSQLPGDk_S3_1 A0A087X2D8 SPAG9 9043 sperm associated antigen 9 S584 91.11 TPSVKKRSSTLSQLP 0.205292 0.198958 0.178189 0.115518 0.114132 0.087388 0.10568 0.194146 0.544329 0.888589 0.001968 -0.87745
A0A087X2D8_sASQSsLDkLDQELk_S5_S6_1 A0A087X2D8 SPAG9 9043 sperm associated antigen 9 S723.S724 49.81;49.81 KQRSASQSSLDKLDQ.QRSASQSSLDKLDQE0.21598 0.18767 0.220358 0.15865 0.129983 0.101697 0.13011 0.208003 0.625523 0.559359 0.015852 -0.67687
A0A096LP25_tsQQNVYNPSEGSTWNPFDDDNFSk_T1_S2_1 A0A096LP25 AAK1 22848 AP2 associated kinase 1 T29.S30 50;50 TPSGSPRTSQQNVYN.PSGSPRTSQQNVYNP0.255856 0.335359 0.220697 0.074542 0.150298 0.069062 0.097967 0.270637 0.361987 0.747949 0.015756 -1.46599
A0A096LPC5_gLFsDEEDSEDLFSSQSASNLk_S4_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S539 100 KTQKGLFSDEEDSED 0.178723 0.173479 0.174473 0.139329 0.142614 0.110845 0.130929 0.175558 0.745789 0.049585 0.044408 -0.42316
A0A096LPC5_gPIAQWADGAIsPNGHRPQLR_S12_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S1075 100 QWADGAISPNGHRPQ 0.172925 0.18603 0.173665 0.11659 0.14661 0.120179 0.127793 0.17754 0.719798 0.335588 0.008682 -0.47434
A0A096LPC5_kTsLFEEDkEDDLFAIAk_S3_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S663 90.82 AKAVKKTSLFEEDKE 0.188544 0.21789 0.191691 0.128517 0.135065 0.099754 0.121112 0.199375 0.607458 0.847725 0.005407 -0.71914
A0A096LPC5_kTsLFEEDkEDDLFAIAk_T2_S3_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C T662.S663 50;50 EAKAVKKTSLFEEDK.AKAVKKTSLFEEDKE0.166114 0.204043 0.140345 0.093183 0.125855 0.074334 0.097791 0.170168 0.574672 0.796546 0.038595 -0.79919
A0A096LPC5_kVQStADIFGDEEGDLFk_S4_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478 94.33 SKTRKVQSTADIFGD 0.198902 0.222969 0.221624 0.1337 0.149824 0.116232 0.133252 0.214498 0.621226 0.786357 0.002849 -0.68681
A0A096LPC5_kVQsTADIFGDEEGDLFk_S4_T5_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478.T479 50;50 SKTRKVQSTADIFGD.KTRKVQSTADIFGDE0.209088 0.165907 0.214517 0.141641 0.144689 0.091918 0.126082 0.196504 0.641629 0.894005 0.037601 -0.64019
A0A096LPC5_kVQsTADIFGDEEGDLFkEk_S4_T5_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478.T479 50;50 SKTRKVQSTADIFGD.KTRKVQSTADIFGDE0.238333 0.187364 0.229894 0.179025 0.130656 0.166265 0.158649 0.21853 0.725981 0.914217 0.048944 -0.462
A0A096LPC5_rsRPTSFADELAAR_S2_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S284 98.72 ENTRPKRSRPTSFAD 0.200643 0.18609 0.175496 0.141301 0.134038 0.124679 0.133339 0.18741 0.711484 0.606868 0.00346 -0.4911
A0A096LPC5_rSRPTsFADELAAR_T5_S6_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C T287.S288 49.97;49.97 RPKRSRPTSFADELA.PKRSRPTSFADELAA0.211989 0.163343 0.185491 0.13501 0.145781 0.141712 0.140834 0.186941 0.753362 0.094988 0.032899 -0.40859
A0A096LPC5_rTPsDDEEDNLFAPPk_T2_S4_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C T331.S333 50;50 KEKKERRTPSDDEED.KKERRTPSDDEEDNL0.148231 0.175417 0.208691 0.091862 0.115984 0.084313 0.097386 0.177446 0.548821 0.459708 0.01588 -0.86559
A0A096LPC5_sRPTSFADELAAR_S1_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S284 100 ENTRPKRSRPTSFAD 0.193356 0.174231 0.190867 0.15279 0.139137 0.124316 0.138748 0.186151 0.745349 0.695471 0.009617 -0.42401
A0A096LPC5_stGVFQDEELLFSHk_S1_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S836 95.49 DPDAHPKSTGVFQDE 0.219783 0.218866 0.203679 0.116043 0.110866 0.079194 0.102034 0.214109 0.476551 0.341031 0.000895 -1.0693
A0A096LPC5_tkTVLSLFDEEEDkMEDQNIIQAPQk_S6_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S802 99.93 PRTKTVLSLFDEEED 0.203981 0.204862 0.161438 0.122563 0.144633 0.108587 0.125261 0.190094 0.658946 0.698014 0.021766 -0.60177
A0A0A0MQS2_kAsIGYTYEDSTVAEVEk_S3_1 A0A0A0MQS2 CLASRP 11129 CLK4 associating serine/arginine rich protein S162 100 KLAEKKASIGYTYED 0.183895 0.229827 0.199276 0.092664 0.160036 0.112298 0.121666 0.204332 0.595433 0.6257 0.026646 -0.74799
A0A0A0MQS2_lTRPAAsPAVGEk_S7_1 A0A0A0MQS2 CLASRP 11129 CLK4 associating serine/arginine rich protein S547 100 KLTRPAASPAVGEKL 0.245408 0.23305 0.23256 0.12622 0.162029 0.155923 0.148057 0.237006 0.624697 0.252428 0.001676 -0.67877
A0A0A0MR39_aEVPGATGGDsPHLQPAEPPGEPR_T7_S11_1 A0A0A0MR39 MYEF2 50804 myelin expression factor 2 T13.S17 50;50 KAEVPGATGGDSPHL.PGATGGDSPHLQPAE0.19573 0.203613 0.209533 0.124894 0.163081 0.128948 0.138974 0.202959 0.684742 0.196555 0.007399 -0.54637
A0A0A0MRM9_gGSIsVQVNSIk_S3_S5_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S695.S697 50;50 RGSYRGGSISVQVNS.SYRGGSISVQVNSIK0.289189 0.268845 0.253498 0.057838 0.071632 0.058769 0.062746 0.27051 0.231955 0.312817 5.07E-05 -2.10808
A0A0A0MRM9_gGSISVQVNsIkFDSE_S15_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S707 100 VNSIKFDSE 0.199569 0.200009 0.188362 0.111687 0.141908 0.066441 0.106679 0.19598 0.544334 0.058643 0.015968 -0.87743
A0A0A0MRM9_gsYRGGSISVQVNSIk_S2_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S690 92.76 KTKKKRGSYRGGSIS 0.265911 0.268107 0.303135 0.097514 0.122073 0.079872 0.09982 0.279051 0.357712 0.98535 0.000477 -1.48313
A0A0A0MS90_aLAPsPPAEFIYYcVDEDELkR_S5_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S336 100 HPRALAPSPPAEFIY 0.266714 0.295254 0.30297 0.188495 0.171964 0.182397 0.180952 0.288313 0.627625 0.321571 0.000873 -0.67202
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S14_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S320 83.04 PLPPPPPSQSPEPTE 0.222767 0.186402 0.197609 0.148644 0.141659 0.119125 0.136476 0.20226 0.674757 0.813891 0.009228 -0.56756
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S14_S16_1A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S320.S322 49.77;49.77 PLPPPPPSQSPEPTE.PPPPPSQSPEPTEPH0.195595 0.181944 0.222907 0.157289 0.138783 0.141046 0.145706 0.200149 0.727988 0.379596 0.015231 -0.45801
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S16_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S322 96.59 PPPPPSQSPEPTEPH 0.219165 0.180648 0.225574 0.159707 0.151313 0.142046 0.151022 0.208462 0.724456 0.233444 0.018337 -0.46503
A0A0A0MT60_dGsLPPELScIPSHR_S3_1 A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S1049 99.86 LSEIKDGSLPPELSC 0.251468 0.136643 0.185135 0.059391 0.072424 0.087663 0.073159 0.191082 0.382868 0.113667 0.026266 -1.38508
A0A0A0MT60_dsAAPSPIPGADNLSADPVVSPPTSIPFk_S6_1 A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S336 89.02 SRDSAAPSPIPGADN 0.196017 0.197445 0.162172 0.126368 0.148595 0.139754 0.138239 0.185211 0.746387 0.478151 0.023699 -0.422
A0A0A0MT60_gDSEAEALSEIkDGsLPPELScIPSHR_S15_1 A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S1049 99.68 LSEIKDGSLPPELSC 0.185081 0.166069 0.177769 0.037562 0.036097 0.02799 0.033883 0.176306 0.192182 0.448409 2.25E-05 -2.37946
A0A0A0MT60_kGDSEAEALSEIkDGsLPPELScIPSHR_S10_1 A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S1043 84.39 DSEAEALSEIKDGSL 0.281142 0.1681 0.297858 0.05126 0.027613 0.042018 0.040297 0.249033 0.161814 0.055427 0.007229 -2.62759
A0A0A0MT60_kGDSEAEALsEIkDGSLPPELScIPSHR_S4_S10_1A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S1037.S1043 45.65;45.65 GHRRKGDSEAEALSE.DSEAEALSEIKDGSL0.189867 0.195565 0.193438 0.048077 0.046864 0.047139 0.04736 0.192957 0.245444 0.093116 1.12E-07 -2.02653
A0A0A0MT60_tkSNSLsEQLAINTSPDAVk_S5_S7_1 A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S371.S373 44.35;44.35 ALRTKSNSLSEQLAI.RTKSNSLSEQLAINT0.162527 0.220223 0.136532 0.064181 0.086264 0.114324 0.088257 0.173094 0.509877 0.512142 0.041603 -0.97178
A0A0A0MTH3_nGtLNkHSGIDFk_T3_1 A0A0A0MTH3 ILK 3611 integrin linked kinase T212 100 RTRPRNGTLNKHSGI 0.234288 0.144147 0.174377 0.08633 0.094517 0.125903 0.10225 0.184271 0.554889 0.343429 0.047916 -0.84973
A0A0B4J1S8_rLsEQLAHTPTAFk_S3_1 A0A0B4J1S8 PI4KB 5298 phosphatidylinositol 4-kinase beta S523 100 GDIRRRLSEQLAHTP 0.158055 0.194391 0.196186 0.109086 0.110879 0.104363 0.108109 0.182877 0.591156 0.047792 0.024222 -0.75839
A0A0B4J1S8_rRLsEQLAHTPTAFk_S4_1 A0A0B4J1S8 PI4KB 5298 phosphatidylinositol 4-kinase beta S523 100 GDIRRRLSEQLAHTP 0.188583 0.188103 0.190099 0.13609 0.133356 0.125856 0.131767 0.188928 0.697447 0.074393 5.21E-05 -0.51985
A0A0B4J1V9_sINYSkIDDFPNELEk_S1_1 A0A0B4J1V9 HELLS 3070 helicase, lymphoid-specific S561 99.96 PKRRTRKSINYSKID 0.286451 0.221692 0.25477 0.12537 0.115534 0.167516 0.13614 0.254304 0.535343 0.84206 0.00859 -0.90147
A0A0C4DGB5_eGITGPPADSSkPIGPDDAIDALSSDFTcGsPTAAGk_S31_T33_1A0A0C4DGB5 CAST 831 calpastatin S289.T291 49.97;49.97 SSDFTCGSPTAAGKK.DFTCGSPTAAGKKTE0.183742 0.166683 0.182441 0.114323 0.156114 0.108137 0.126192 0.177622 0.71045 0.233822 0.032664 -0.4932
A0A0C4DGB5_sLTPAVPVESkPDkPSGk_S1_1 A0A0C4DGB5 CAST 831 calpastatin S179 91.38 DKKKEKKSLTPAVPV 0.159649 0.210155 0.148986 0.091391 0.106472 0.075066 0.090976 0.17293 0.526087 0.375399 0.017317 -0.92663
A0A0D9SEN7_rFsPPSSSLQPGk_S3_1 A0A0D9SEN7 RUNX2 860 runt related transcription factor 2 S14 100 PSTSRRFSPPSSSLQ 0.152804 0.171808 0.163282 0.108747 0.134481 0.122366 0.121865 0.162631 0.74933 0.706898 0.0116 -0.41633
A0A0D9SEN7_rFSPPsSSLQPGk_S3_S6_1 A0A0D9SEN7 RUNX2 860 runt related transcription factor 2 S14.S17 49.98;49.98 PSTSRRFSPPSSSLQ.SRRFSPPSSSLQPGK0.156066 0.169504 0.158561 0.105532 0.13682 0.120023 0.120792 0.161377 0.748508 0.344924 0.015049 -0.41791
A0A0G2JHC2_rSVPPATPATPTsPATVDAAVPGAGkk_T12_S13_1A0A0G2JHC2 PPP1R18 170954 protein phosphatase 1 regulatory subunit 18 T489.S490 49.96;49.96 PATPATPTSPATVDA.ATPATPTSPATVDAA0.198411 0.161666 0.186483 0.133647 0.139659 0.13332 0.135542 0.182187 0.743974 0.069973 0.013329 -0.42668
A0A0G2JK23_rktmQGEGPQLLLSEAVSR_T3_1 A0A0G2JK23 BAG6 7917 BCL2 associated athanogene 6 T1053 100 MPAKRRKTMQGEGPQ 0.223186 0.251044 0.219192 0.12069 0.130871 0.102045 0.117869 0.231141 0.509942 0.830243 0.000984 -0.97159
A0A0G2JNT7_qLsTSSDSPAPASSSSQVTASTSQQPVRR_S3_1 A0A0G2JNT7 KANSL1 284058 KAT8 regulatory NSL complex subunit 1 S827 77.59 SPLVRQLSTSSDSPA 0.234911 0.222625 0.174126 0.065363 0.153305 0.124873 0.114513 0.210554 0.543867 0.678049 0.03941 -0.87867
A0A0G2JPH5_aAASEAPQDVTYAQLHsLTLR_S17_1 A0A0G2JPH5 LILRB2 10288 leukocyte immunoglobulin like receptor B2 S572 99.2 VTYAQLHSLTLRRKA 0.183256 0.187729 0.196873 0.146746 0.112527 0.123395 0.127556 0.189286 0.673881 0.272227 0.004731 -0.56943
A0A0G2JPH5_aAASEAPQDVTyAQLHSLTLRR_Y12_S17_1 A0A0G2JPH5 LILRB2 10288 leukocyte immunoglobulin like receptor B2 Y567.S572 47.39;47.39 EAPQDVTYAQLHSLT.VTYAQLHSLTLRRKA0.1747 0.184154 0.175086 0.119243 0.069896 0.129249 0.106129 0.17798 0.596298 0.055133 0.018114 -0.74589
A0A0G2JPT5_gNLsSLEQIYGLENSk_S4_S5_1 A0A0G2JPT5 RAD17 5884 RAD17 checkpoint clamp loader component S70.S71 50;50 ARKRGNLSSLEQIYG.RKRGNLSSLEQIYGL0.283318 0.231699 0.266543 0.142602 0.126341 0.153851 0.140931 0.26052 0.54096 0.432489 0.002235 -0.88641
A0A0G2JS53_rAsPDLSTGYWk_S3_1 A0A0G2JS53 NAIP 4671 NLR family apoptosis inhibitory protein S982 100 MDMQRRASPDLSTGY 0.147799 0.153614 0.145204 0.075708 0.101237 0.112787 0.096578 0.148872 0.648728 0.098001 0.009622 -0.62431
A0A0R4J2E8_rDsFDDRGPSLNPVLDYDHGSR_S10_1 A0A0R4J2E8 MATR3 9782 matrin 3 S195 100 SFDDRGPSLNPVLDY 0.185277 0.179517 0.199213 0.16257 0.135464 0.107874 0.135303 0.188002 0.719689 0.24116 0.035189 -0.47455
A0A0R4J2E8_sFQQSSLSRDsQGHGR_S11_1 A0A0R4J2E8 MATR3 9782 matrin 3 S14 98.7 QSSLSRDSQGHGRDL 0.205257 0.218663 0.227688 0.153696 0.162287 0.09737 0.137784 0.217203 0.634357 0.185858 0.020559 -0.65663
A0A0U1RQK7_rsPVPAQIAITVPk_S2_1 A0A0U1RQK7 EIF4G3 8672 eukaryotic translation initiation factor 4 gamma 3 S684 100 QNLNSRRSPVPAQIA 0.168365 0.174082 0.213441 0.117031 0.151614 0.137946 0.135531 0.185296 0.731427 0.669954 0.045734 -0.45121
A0A0U1RQQ9_rAsLTLEEk_S3_1 A0A0U1RQQ9 SCYL2 55681 SCY1 like pseudokinase 2 S681 99.96 QNKHKRASLTLEEKQ 0.155485 0.208939 0.168631 0.083459 0.110265 0.079007 0.090911 0.177685 0.51164 0.538574 0.009936 -0.9668
A0A0U1RR27_mNsSFSVkPFEk_S3_1 A0A0U1RR27 DENND4A 10260 DENN domain containing 4A S1195 94.47 KRIQRMNSSFSVKPF 0.306535 0.260425 0.190721 0.084354 0.118039 0.107408 0.103267 0.252561 0.40888 0.160456 0.013123 -1.29025
A0A140T913_kGGSySQAASSDSAQGSDVSLTAck_Y5_1 A0A140T913 HLA-A 3105 major histocompatibility complex, class I, A Y350 80.62 KDRKGGSYSQAASSD 0.108433 0.145933 0.145676 0.064973 0.10643 0.075967 0.082457 0.133347 0.618362 0.995362 0.044325 -0.69348
A0A140T913_kGGSYSQAASSDSAQGSDVsLTAckV_S20_1 A0A140T913 HLA-A 3105 major histocompatibility complex, class I, A S365 84.36 SAQGSDVSLTACKV 0.154656 0.188047 0.179096 0.103071 0.146317 0.130361 0.126583 0.173933 0.727769 0.768905 0.042297 -0.45845
A0A140T913_kGGSySQAASSDSAQGSDVSLTAckV_S4_Y5_1 A0A140T913 HLA-A 3105 major histocompatibility complex, class I, A S349.Y350 45.92;45.92 VKDRKGGSYSQAASS.KDRKGGSYSQAASSD0.11879 0.144675 0.143841 0.08732 0.094161 0.110517 0.097333 0.135769 0.716899 0.792692 0.024531 -0.48016
A0A1B0GTL5_kSsLTQSNTSLGSDSTLSSASGSLAYQGPGAELLTR_S2_S3_T5_1A0A1B0GTL5 RAB11FIP5 26056 RAB11 family interacting protein 5 S243.S244.T246 32.95;32.95;32.95 LRNKLRKSSLTQSNT.RNKLRKSSLTQSNTS.KLRKSSLTQSNTSLG0.255092 0.281192 0.264223 0.084156 0.096823 0.07276 0.084579 0.266836 0.316972 0.904675 6.07E-05 -1.65757
A0A1B0GTL5_nNLsASMFDLSMk_S4_1 A0A1B0GTL5 RAB11FIP5 26056 RAB11 family interacting protein 5 S174 94.05 QFTRNNLSASMFDLS 0.217592 0.15881 0.182184 0.058303 0.139049 0.04896 0.082104 0.186196 0.440956 0.526098 0.035376 -1.18129
A0A1B0GTL5_sPsRSSWLSTEGGR_S1_1 A0A1B0GTL5 RAB11FIP5 26056 RAB11 family interacting protein 5 S278 98.89 GAELLTRSPSRSSWL 0.229093 0.275251 0.16984 0.111982 0.127565 0.150113 0.129887 0.224728 0.577972 0.232629 0.043141 -0.79093
A0A1B0GU45_hTSSTDGTItSSDPGLEILNMAScDLDR_T2_S3_S4_T5_T8_1A0A1B0GU45 LRMP 4033 lymphoid restricted membrane protein T990.S991.S992.T993.T99619.59;19.59;19.59;19.59;19.59SLPLPRHTSSTDGTI.LPLPRHTSSTDGTIT.PLPRHTSSTDGTITS.LPRHTSSTDGTITSS.HTSSTDGTITSSDPG0.204805 0.225992 0.277186 0.121479 0.164655 0.168179 0.151438 0.235994 0.6417 0.656211 0.032097 -0.64003
A0A1B0GU45_sAsLNSkPSSLR_S3_1 A0A1B0GU45 LRMP 4033 lymphoid restricted membrane protein S1262 80.25 QIKKRSASLNSKPSS 0.147655 0.172953 0.170328 0.092992 0.143472 0.113634 0.1167 0.163645 0.713125 0.462004 0.048338 -0.48777
A0A1B0GW41_fEADLkDkMEGsDFESSGGR_S12_1 A0A1B0GW41 ING5 84289 inhibitor of growth family member 5 S120 91.76 LKDKMEGSDFESSGG 0.157787 0.193648 0.190911 0.114767 0.102054 0.102036 0.106285 0.180782 0.587921 0.238505 0.003729 -0.76631
A0A1B0GW41_fEADLkDkMEGsDFESSGGR_S12_S16_1 A0A1B0GW41 ING5 84289 inhibitor of growth family member 5 S120.S124 44.75;44.75 LKDKMEGSDFESSGG.MEGSDFESSGGRGLK0.178751 0.236654 0.212562 0.124426 0.117938 0.103935 0.115433 0.209323 0.55146 0.229502 0.006253 -0.85867
A0A1C7CYX1_asQEANLLTLAQk_S2_1 A0A1C7CYX1 ELMSAN1 91748 ELM2 and Myb/SANT domain containing 1 S461 100 TRRRRRASQEANLLT 0.152692 0.180107 0.163584 0.078313 0.10977 0.082567 0.090217 0.165461 0.545245 0.790896 0.004035 -0.87502
A0A1C7CYX1_rAsQEANLLTLAQk_S3_1 A0A1C7CYX1 ELMSAN1 91748 ELM2 and Myb/SANT domain containing 1 S461 100 TRRRRRASQEANLLT 0.192705 0.216539 0.177929 0.094207 0.121251 0.095077 0.103512 0.195725 0.528863 0.767245 0.002997 -0.91903
A0A1C7CYX1_rRAsQEANLLTLAQk_S4_1 A0A1C7CYX1 ELMSAN1 91748 ELM2 and Myb/SANT domain containing 1 S461 100 TRRRRRASQEANLLT 0.191578 0.19169 0.163491 0.13265 0.138142 0.131234 0.134009 0.182253 0.735289 0.096018 0.007397 -0.44362
A0A1C7CYX1_stRIPGTDAQAQAEDMNVk_S1_1 A0A1C7CYX1 ELMSAN1 91748 ELM2 and Myb/SANT domain containing 1 S572 99.53 VIVTRRRSTRIPGTD 0.247674 0.188446 0.184858 0.128873 0.138689 0.13877 0.135444 0.206993 0.654342 0.05073 0.025627 -0.61188
A0A1C7CYX9_rAsGkEALQNINDQSDR_S3_1 A0A1C7CYX9 DPYSL2 1808 dihydropyrimidinase like 2 S107 100 KVEIRRASGKEALQN 0.156401 0.181761 0.141269 0.096622 0.082571 0.107679 0.095624 0.15981 0.598359 0.548881 0.00982 -0.74092
A0A286YEX4_kTEMDksPFNSPSPQDSPR_S7_1 A0A286YEX4 NFIC 4782 nuclear factor I C S355 99.82 KKTEMDKSPFNSPSP 0.218293 0.189459 0.22991 0.152084 0.139407 0.100766 0.130752 0.212554 0.615149 0.755496 0.013906 -0.70099
A0A286YEX4_sPFNSPsPQDSPR_S7_1 A0A286YEX4 NFIC 4782 nuclear factor I C S361 99.6 KSPFNSPSPQDSPRL 0.194854 0.152655 0.206496 0.083961 0.123037 0.131222 0.11274 0.184668 0.6105 0.885722 0.030428 -0.71194
A0A2R8Y4K8_fRNNSLskPDDSTEAHEGDPTNGSGEQSk_T13_1A0A2R8Y4K8 SAMSN1 64092 SAM domain, SH3 domain and nuclear localization signals 1T338 66.97 LSKPDDSTEAHEGDP 0.200763 0.199898 0.231741 0.109109 0.080289 0.139059 0.109486 0.210801 0.519379 0.551811 0.007074 -0.94514
A0A2R8Y4K8_nNsLSkPDDSTEAHEGDPTNGSGEQSk_S3_S5_1A0A2R8Y4K8 SAMSN1 64092 SAM domain, SH3 domain and nuclear localization signals 1S330.S332 39.29;39.29 FDRFRNNSLSKPDDS.RFRNNSLSKPDDSTE0.181909 0.215449 0.258302 0.118664 0.115613 0.081504 0.10526 0.218553 0.481624 0.449937 0.010727 -1.05402



A0A2R8Y4K8_nSDPVIGTHTEkVsLk_S14_1 A0A2R8Y4K8 SAMSN1 64092 SAM domain, SH3 domain and nuclear localization signals 1S415 99.93 GTHTEKVSLKASDSM 0.147691 0.173052 0.207099 0.078403 0.099419 0.081115 0.086313 0.175947 0.490559 0.256416 0.008262 -1.0275
A0A2R8Y611_nTETSksPEkDVPMVEk_T4_S5_S7_1 A0A2R8Y611 AP3D1 8943 adaptor related protein complex 3 delta 1 subunit T568.S569.S571 32.03;32.03;32.03 QKHRNTETSKSPEKD.KHRNTETSKSPEKDV.RNTETSKSPEKDVPM0.116972 0.151837 0.130453 0.07546 0.101106 0.103718 0.093428 0.133088 0.702004 0.881974 0.04319 -0.51045
A0A2R8YDB8_vVPQQITHtSPR_T9_S10_1 A0A2R8YDB8 SAP130 79595 Sin3A associated protein 130 T415.S416 49.96;49.96 VPQQITHTSPRIQPD.PQQITHTSPRIQPDY0.231306 0.213015 0.166947 0.112352 0.12342 0.120942 0.118905 0.203756 0.583565 0.059522 0.012014 -0.77704
A0A2R8YG42_msGFIYQGk_S2_1 A0A2R8YG42 ARHGEF7 8874 Rho guanine nucleotide exchange factor 7 S497 100 LSASPRMSGFIYQGK 0.149095 0.225846 0.178413 0.067487 0.126297 0.076365 0.09005 0.184451 0.488204 0.802448 0.030882 -1.03445
A0A2R8YG42_msGFIYQGk_S2_Y6_1 A0A2R8YG42 ARHGEF7 8874 Rho guanine nucleotide exchange factor 7 S497.Y501 50;50 LSASPRMSGFIYQGK.PRMSGFIYQGKLPTT0.138063 0.230646 0.180824 0.05827 0.107466 0.080954 0.08223 0.183178 0.448907 0.440407 0.029047 -1.15551
A0A3B3IRW6_sNsRLEDQVIGVALQASk_S1_S3_1 A0A3B3IRW6 QSER1 79832 glutamine and serine rich 1 S742.S744 50;50 YSQSVIRSNSRLEDQ.QSVIRSNSRLEDQVI0.192458 0.214613 0.166598 0.119952 0.145527 0.13555 0.133676 0.191223 0.69906 0.446853 0.021674 -0.51651
A0A3B3IS20_qLLLQQQQQQQVsGLkSPk_S17_1 A0A3B3IS20 FOXP1 27086 forkhead box P1 S85 100 QQVSGLKSPKRNDKQ 0.171313 0.210936 0.187588 0.11838 0.133348 0.13811 0.129946 0.189946 0.684122 0.421771 0.009769 -0.54767
A0A3B3IS20_rySDkYNVPISSDIAQNQEFYk_Y2_1 A0A3B3IS20 FOXP1 27086 forkhead box P1 Y441 91.92 VGPIRRRYSDKYNVP 0.178163 0.263709 0.201866 0.100396 0.126448 0.085551 0.104132 0.21458 0.485283 0.360259 0.017221 -1.0431
A0A3B3IS20_rYsDkYNVPISSDIAQNQEFYk_Y2_S3_1 A0A3B3IS20 FOXP1 27086 forkhead box P1 Y441.S442 50;50 VGPIRRRYSDKYNVP.GPIRRRYSDKYNVPI0.298347 0.263324 0.268749 0.18007 0.134465 0.14467 0.153068 0.276807 0.552979 0.765662 0.002152 -0.8547
A0A3B3ITK7_aIGGIILTAsHNPGGPNGDFGIk_T8_1 A0A3B3ITK7 PGM1 5236 phosphoglucomutase 1 T115 91.87 AIGGIILTASHNPGG 0.145444 0.18901 0.167747 0.087921 0.123181 0.0995 0.103534 0.1674 0.618482 0.809959 0.017294 -0.6932
A0JNW5_smsVDLSHIPLkDPLLFk_S1_S3_1 A0JNW5 UHRF1BP1L 23074 UHRF1 binding protein 1 like S933.S935 49.72;49.72 NHMSDNRSMSVDLSH.MSDNRSMSVDLSHIP0.249527 0.289909 0.20839 0.059446 0.093798 0.065986 0.073077 0.249275 0.293156 0.333711 0.002398 -1.77026
A0MZ66_smPVLGSVSSVTk_S1_1 A0MZ66 SHTN1 57698 shootin 1 S506 100 LATSESKSMPVLGSV 0.19123 0.217547 0.201445 0.106591 0.125275 0.148796 0.126888 0.203407 0.62381 0.564857 0.006052 -0.68082
A0MZ66_smPVLGSVSSVTk_S7_1 A0MZ66 SHTN1 57698 shootin 1 S512 99.44 KSMPVLGSVSSVTKT 0.235102 0.175615 0.186795 0.103083 0.104618 0.153806 0.120502 0.199171 0.605021 0.908788 0.033425 -0.72494
A1X283_kEsIIkSEGELLER_S3_1 A1X283 SH3PXD2B 285590 SH3 and PX domains 2B S528 99.82 SLPPRKESIIKSEGE 0.146992 0.233596 0.192488 0.041335 0.05978 0.034973 0.045363 0.191025 0.23747 0.162549 0.00505 -2.07418
A3KN83_rPsFSSTPVISPAPNSTPANSNTNSNSSLITSQDAVER_S6_1A3KN83 SBNO1 55206 strawberry notch homolog 1 S818 74.13 SKRPSFSSTPVISPA 0.199978 0.244117 0.191094 0.068923 0.113355 0.09567 0.092649 0.211729 0.437584 0.765811 0.004666 -1.19237
A3KN83_rPsFSSTPVISPAPNSTPANSNTNSNSSLITSQDAVER_S6_T7_1A3KN83 SBNO1 55206 strawberry notch homolog 1 S818.T819 45.36;45.36 SKRPSFSSTPVISPA.KRPSFSSTPVISPAP0.196688 0.230297 0.221029 0.08547 0.116075 0.092582 0.098043 0.216005 0.453891 0.91968 0.000982 -1.13958
A6NC98_rSsLQSPASVAPPQGPGTk_S2_S3_1 A6NC98 CCDC88B 283234 coiled-coil domain containing 88B S596.S597 49.45;49.45 PEKAGRRSSLQSPAS.EKAGRRSSLQSPASV0.159352 0.203398 0.171556 0.095347 0.138524 0.107519 0.113797 0.178102 0.63894 0.978744 0.0249 -0.64625
A6NC98_rSsLQSPASVAPPQGPGTk_S3_1 A6NC98 CCDC88B 283234 coiled-coil domain containing 88B S597 85.64 EKAGRRSSLQSPASV 0.194499 0.180833 0.221644 0.12002 0.13473 0.139013 0.131254 0.198992 0.659597 0.373978 0.007019 -0.60034
A6NFI3_gGDAksPVLQEk_S6_1 A6NFI3 ZNF316 100131017 zinc finger protein 316 S112 100 SRGGDAKSPVLQEKG 0.268393 0.328546 0.291622 0.1252 0.150069 0.098656 0.124642 0.296187 0.420821 0.836083 0.001715 -1.24872
A6NHB5_tGsPGPELLFHEGQQk_S3_1 A6NHB5 ZMYM3 9203 zinc finger MYM-type containing 3 S466 99.76 YIYTKTGSPGPELLF 0.18627 0.166601 0.233169 0.111137 0.141975 0.13836 0.130491 0.195347 0.667995 0.390957 0.042128 -0.58209
A6NMQ1_sIGASPNPFSVHTATAVPSGk_S1_1 A6NMQ1 POLA1 5422 DNA polymerase alpha 1, catalytic subunit S192 100 MILKKKRSIGASPNP 0.18462 0.272596 0.216429 0.095682 0.150748 0.122043 0.122824 0.224548 0.546985 0.553085 0.028196 -0.87043
A6NMQ1_sIGASPNPFSVHTATAVPSGk_S5_1 A6NMQ1 POLA1 5422 DNA polymerase alpha 1, catalytic subunit S196 90.35 KKRSIGASPNPFSVH 0.213282 0.277706 0.239388 0.112421 0.113463 0.140585 0.122156 0.243458 0.501755 0.390765 0.004351 -0.99495
A8CG34_ssSmSSLTGAYTSGIPSSSR_S1_S2_1 A8CG34 POM121C 100101267 POM121 transmembrane nucleoporin C S368.S369 46.2;46.2 HLNKRSRSSSMSSLT.LNKRSRSSSMSSLTG0.174949 0.134235 0.12814 0.082114 0.100179 0.109362 0.097218 0.145774 0.666908 0.457695 0.044026 -0.58444
A8K727_aPsVASSWQPWTPVPQAGEk_S3_1 A8K727 PLEKHA2 59339 pleckstrin homology domain containing A2 S349 98.41 KALCKAPSVASSWQP 0.274571 0.271285 0.176101 0.043391 0.06549 0.069404 0.059429 0.240652 0.246948 0.118346 0.005529 -2.01772
A8K727_sQsYIPTSGcR_S3_1 A8K727 PLEKHA2 59339 pleckstrin homology domain containing A2 S184 93.36 TILRRSQSYIPTSGC 0.23593 0.179598 0.214496 0.085509 0.102668 0.108485 0.098887 0.210008 0.470875 0.300051 0.00336 -1.08658
A8MXP9_rDsFDDRGPSLNPVLDYDHGSR_S10_1 A8MXP9 MATR3 9782 matrin 3 S195 100 SFDDRGPSLNPVLDY 0.180816 0.176742 0.188973 0.152287 0.133317 0.10587 0.130491 0.182177 0.716289 0.132978 0.02072 -0.48139
A8MXP9_rDsFDDRGPSLNPVLDYDHGSR_S3_S10_1 A8MXP9 MATR3 9782 matrin 3 S188.S195 50;50 KRHFRRDSFDDRGPS.SFDDRGPSLNPVLDY0.147262 0.150982 0.17417 0.137284 0.093431 0.094082 0.108266 0.157471 0.687528 0.50364 0.042678 -0.54051
A8MXP9_sFQQSSLSRDsQGHGR_S11_1 A8MXP9 MATR3 9782 matrin 3 S14 98.7 QSSLSRDSQGHGRDL 0.200316 0.215283 0.215985 0.143973 0.159715 0.095561 0.133083 0.210528 0.63214 0.130979 0.017867 -0.66168
A9Z1X7_ektPELPEPSVk_T3_1 A9Z1X7 SRRM1 10250 serine and arginine repetitive matrix 1 T220 100 APEKKEKTPELPEPS 0.148469 0.181405 0.179493 0.10468 0.133641 0.130803 0.123041 0.169789 0.724672 0.854274 0.029524 -0.4646
A9Z1X7_gTSAEQDNRFsNk_S11_1 A9Z1X7 SRRM1 10250 serine and arginine repetitive matrix 1 S18 100 AEQDNRFSNKQKKLL 0.203306 0.169204 0.197787 0.118296 0.121911 0.100306 0.113504 0.190099 0.59708 0.571084 0.003597 -0.744
B0QY95_sLQTLPTDSSTFDTDTFcPPRPkPVAR_S1_1 B0QY95 MIEF1 54471 mitochondrial elongation factor 1 S94 100 MKTGLSRSLQTLPTD 0.217785 0.236132 0.229297 0.155254 0.180821 0.12847 0.154848 0.227738 0.679942 0.222969 0.01045 -0.55652
B0QYS7_vHGLPtTSPSGmNMAELAQQVVk_T6_T7_1 B0QYS7 TFEB 7942 transcription factor EB T416.T417 44.97;44.97 ARVHGLPTTSPSGMN.RVHGLPTTSPSGMNM0.119825 0.13466 0.128425 0.050457 0.066231 0.099975 0.072221 0.127637 0.565834 0.159568 0.021969 -0.82155
B1AKJ5_lGADESEEEGRRGSLsNAGDPEIVk_S14_1 B1AKJ5 NRDC 4898 nardilysin convertase S94 98.38 EEEGRRGSLSNAGDP 0.17743 0.194605 0.223271 0.095488 0.146443 0.128803 0.123578 0.198435 0.622762 0.889546 0.020232 -0.68325
B1AKJ5_lGADESEEEGRRGSLsNAGDPEIVk_S14_S16_1 B1AKJ5 NRDC 4898 nardilysin convertase S94.S96 49.22;49.22 EEEGRRGSLSNAGDP.EGRRGSLSNAGDPEI0.153613 0.185546 0.186029 0.103546 0.14529 0.135694 0.128177 0.175062 0.732178 0.838553 0.047321 -0.44973
B1AKJ5_rGsLSNAGDPEIVk_S3_1 B1AKJ5 NRDC 4898 nardilysin convertase S94 93.23 EEEGRRGSLSNAGDP 0.158261 0.169515 0.225314 0.069436 0.093877 0.100498 0.087937 0.184363 0.476975 0.343821 0.013343 -1.06801
B4DDD6_amsTTSISSPQPGk_S3_1 B4DDD6 DBNL 28988 drebrin like S245 92.94 KQKERAMSTTSISSP 0.264813 0.275532 0.195121 0.038041 0.057816 0.050757 0.048871 0.245155 0.199349 0.1001 0.001617 -2.32663
B4DDD6_aMSTtSISSPQPGk_S3_T4_T5_1 B4DDD6 DBNL 28989 drebrin like S245.T246.T247 32.75;32.75;32.75 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP0.290178 0.261813 0.219773 0.052469 0.064392 0.070264 0.062375 0.257255 0.242464 0.122987 0.000765 -2.04416
B4DDD6_amStTSISSPQPGk_S3_T4_T5_S6_1 B4DDD6 DBNL 28990 drebrin like S245.T246.T247.S24824.96;24.96;24.96;24.96 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP.ERAMSTTSISSPQPG0.194748 0.218204 0.166687 0.065956 0.078367 0.074627 0.072983 0.193213 0.377735 0.114871 0.001431 -1.40455
B4DDD6_amSTtSISSPQPGk_S6_1 B4DDD6 DBNL 28991 drebrin like S248 82.93 ERAMSTTSISSPQPG 0.257718 0.205279 0.191755 0.087115 0.088016 0.082396 0.085842 0.218251 0.393321 0.0149 0.02164 -1.34622
B4DDD6_aMsTTSISSPQPGk_T4_1 B4DDD6 DBNL 28992 drebrin like T246 89.06 QKERAMSTTSISSPQ 0.194129 0.264298 0.157972 0.064797 0.052526 0.087585 0.068303 0.205466 0.332427 0.195421 0.013983 -1.58889
B4DDD6_eRAMsTTSISSPQPGk_S5_T6_1 B4DDD6 DBNL 28993 drebrin like S245.T246 47.95;47.95 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ0.268875 0.279332 0.144003 0.044637 0.062932 0.078989 0.062186 0.230736 0.26951 0.099056 0.019436 -1.89159
B4DDD6_qLtQPETHFGR_T3_1 B4DDD6 DBNL 28994 drebrin like T267 99.97 PFLQKQLTQPETHFG 0.319515 0.243555 0.282213 0.069404 0.07288 0.073889 0.072058 0.281761 0.255741 0.007646 0.010535 -1.96724
B4DDD6_qLtQPETHFGREPAAAISRPR_T3_1 B4DDD6 DBNL 28995 drebrin like T267 100 PFLQKQLTQPETHFG 0.224748 0.220794 0.155724 0.061096 0.080766 0.066016 0.069293 0.200422 0.345734 0.130394 0.004786 -1.53227
B4DDD6_qLtQPETHFGREPAAAISRPR_T7_1 B4DDD6 DBNL 28996 drebrin like T271 91.05 KQLTQPETHFGREPA 0.359295 0.241231 0.244132 0.061999 0.075204 0.074097 0.070433 0.281553 0.25016 0.02339 0.031021 -1.99908
B7ZBB8_sFSLPADPILQAAk_S1_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84 100 RRRCRARSFSLPADP 0.308807 0.25683 0.2185 0.080255 0.100529 0.09149 0.090758 0.261379 0.347227 0.095629 0.003129 -1.52605
B7ZBB8_sFSLPADPILQAAk_S1_S3_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84.S86 50;50 RRRCRARSFSLPADP.RCRARSFSLPADPIL0.372386 0.280037 0.297685 0.069792 0.088848 0.097335 0.085325 0.316703 0.269417 0.152912 0.001418 -1.89209
B7ZBB8_sFsLPADPILQAAk_S3_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S86 92.33 RCRARSFSLPADPIL 0.251284 0.299156 0.217052 0.056343 0.098633 0.078662 0.077879 0.255831 0.304417 0.416666 0.002655 -1.71588
C9J0Q5_gAPVIVPELGkPRQsPLTYEDHGAPFAGHLPR_S15_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S1529 99.68 ELGKPRQSPLTYEDH 0.170842 0.175794 0.178602 0.113229 0.119308 0.148935 0.127158 0.175079 0.726286 0.081178 0.013097 -0.46139
C9J0Q5_rPsLLSEFQPGNER_S3_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S67 99.99 QPQRRRPSLLSEFQP 0.190818 0.199982 0.185283 0.088738 0.133507 0.11941 0.113885 0.192027 0.593068 0.190354 0.004914 -0.75373
C9J0Q5_rRPsLLSEFQPGNER_S4_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S67 99.93 QPQRRRPSLLSEFQP 0.231142 0.260456 0.219689 0.127415 0.107922 0.136258 0.123865 0.237096 0.522425 0.644464 0.001546 -0.9367
C9J0Q5_sIHEIPREELRHtPELPLAPRPLk_T13_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 T1426 99.74 PREELRHTPELPLAP 0.164255 0.196309 0.210549 0.143126 0.123363 0.099489 0.121993 0.190371 0.640816 0.91846 0.021333 -0.64202
C9J0Q5_sRsPAPPADkEAEkPVFFPAFAAEAQk_S3_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S1007 90 SPRGKSRSPAPPADK 0.180293 0.22302 0.20178 0.133751 0.14001 0.148165 0.140642 0.201698 0.697291 0.205411 0.009385 -0.52017
C9JFV4_gsPDGSLQTGkPSAPk_S2_1 C9JFV4 PELP1 27043 proline, glutamate and leucine rich protein 1 S531 91.52 KLRSPRGSPDGSLQT 0.211865 0.158285 0.22865 0.13441 0.113106 0.100528 0.116015 0.1996 0.581235 0.356861 0.023362 -0.78281
D3DQV9_tQtPPLGQTPQLGLk_T3_1 D3DQV9 EIF4G2 1982 eukaryotic translation initiation factor 4 gamma 2 T508 96.52 AQPPRTQTPPLGQTP 0.189712 0.178193 0.19572 0.12445 0.122462 0.107171 0.118028 0.187875 0.628227 0.940408 0.00074 -0.67064
D4PHA4_rHNsSDGFDSAIGRPNGGNFGR_S4_1 D4PHA4 GPBP1 65056 GC-rich promoter binding protein 1 S49 87.86 VNRRRHNSSDGFDSA 0.196796 0.18155 0.242001 0.119198 0.131897 0.062957 0.104684 0.206782 0.506254 0.846741 0.021582 -0.98207
D4PHA4_rRHNsSDGFDSAIGRPNGGNFGR_S5_S6_1 D4PHA4 GPBP1 65056 GC-rich promoter binding protein 1 S49.S50 49.86;49.86 VNRRRHNSSDGFDSA.NRRRHNSSDGFDSAI0.189066 0.198608 0.178053 0.134664 0.146939 0.0721 0.117901 0.188576 0.625218 0.123266 0.041787 -0.67757
E3W994_aSsLPGSLQR_S2_S3_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S359.S360 49.95;49.95 SAGSSKASSLPGSLQ.AGSSKASSLPGSLQR0.208039 0.169539 0.204037 0.085663 0.130604 0.125758 0.114008 0.193872 0.58806 0.848164 0.013099 -0.76597
E3W994_gVTEAIQNFsFRSQEDmNEPLkR_S10_S13_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S931.S934 50;50 TEAIQNFSFRSQEDM.IQNFSFRSQEDMNEP0.188808 0.21384 0.171566 0.130379 0.14045 0.139103 0.136644 0.191405 0.713901 0.12409 0.012433 -0.4862
E3W994_gVTEAIQNFSFRsQEDmNEPLkR_T3_S10_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 T924.S931 46.06;46.06 YSSLRGVTEAIQNFS.TEAIQNFSFRSQEDM0.189356 0.187901 0.168679 0.120069 0.137304 0.133163 0.130179 0.181978 0.715353 0.75599 0.003586 -0.48327
E3W994_iPRPSVsQGcSR_S7_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S525 99.97 RIPRPSVSQGCSREA 0.206166 0.227062 0.221252 0.078859 0.137927 0.087308 0.101365 0.21816 0.464635 0.204668 0.003883 -1.10583
E3W994_mVSQsQPGSR_S5_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S455 91.89 RTKMVSQSQPGSRSG 0.27662 0.206726 0.286663 0.099556 0.141301 0.1571 0.132652 0.25667 0.516821 0.635932 0.015172 -0.95226
E3W994_sRsDIDVNAAAGAk_S3_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S370 100 GSLQRSRSDIDVNAA 0.235384 0.20944 0.219273 0.110771 0.143017 0.123041 0.12561 0.221366 0.567429 0.786162 0.001363 -0.81749
E3W994_sSSSSQESLNRPFSSk_S1_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S323 90.38 SLPQSDRSSSSSQES 0.251461 0.225044 0.237889 0.147974 0.187311 0.150642 0.161976 0.238132 0.680194 0.530684 0.006775 -0.55598
E3W994_sSSSsQESLNRPFSSk_S5_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S327 99.37 SDRSSSSSQESLNRP 0.218082 0.202779 0.204852 0.12765 0.160215 0.112688 0.133518 0.208571 0.640155 0.209031 0.007169 -0.64351
E7EPK1_iLEQQNSsRTLEk_T10_1 E7EPK1 SEPT7 989 septin 7 T426 99.64 EQQNSSRTLEKNKKK 0.243971 0.211392 0.186862 0.101111 0.124933 0.117296 0.114447 0.214075 0.53461 0.305465 0.005176 -0.90344
E7EPP6_hIQsNLDFSPVNSASSEENVk_S4_1 E7EPP6 CHEK1 1111 checkpoint kinase 1 S312 100 GFSKHIQSNLDFSPV 0.216873 0.245301 0.198043 0.145771 0.167879 0.172626 0.162092 0.220072 0.736541 0.532557 0.022442 -0.44116
E7ERS3_sSQQPStPQQAPPGQPQQGTFVAHk_S2_S6_T7_1 E7ERS3 ZC3H18 124245 zinc finger CCCH-type containing 18 S815.S819.T820 31.66;31.66;31.66 PPAGGKSSQQPSTPQ.GKSSQQPSTPQQAPP.KSSQQPSTPQQAPPG0.240635 0.225788 0.288919 0.12214 0.13121 0.111732 0.121694 0.251781 0.483334 0.1604 0.002814 -1.04891
E7ERS3_sSQQPsTPQQAPPGQPQQGTFVAHk_T7_1 E7ERS3 ZC3H18 124245 zinc finger CCCH-type containing 18 T820 92.72 KSSQQPSTPQQAPPG 0.195279 0.23165 0.211491 0.085558 0.162101 0.097266 0.114975 0.212807 0.540278 0.326795 0.01979 -0.88823
E7ETY2_kLGAGEGGEAsVSPEkTSTTSk_S13_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1378 91.86 EGGEASVSPEKTSTT 0.1763 0.198744 0.193758 0.161591 0.124495 0.13646 0.140849 0.189601 0.74287 0.558531 0.01933 -0.42882
E7ETY2_kQEGPATQVDSAVGTLPATsPQSTSVQAk_S20_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1110 70.57 VGTLPATSPQSTSVQ 0.151907 0.177447 0.163551 0.10197 0.147065 0.0975 0.115511 0.164302 0.703045 0.357299 0.049141 -0.50831
E7ETY2_lDsSPSVSSTLAAk_S3_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1227 99.23 KATPKLDSSPSVSST 0.169625 0.216789 0.150692 0.063821 0.112099 0.117376 0.097765 0.179036 0.546068 0.858345 0.035375 -0.87285
E7ETY2_lDSsPSVSSTLAAk_S4_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1228 99.55 ATPKLDSSPSVSSTL 0.191313 0.161075 0.18185 0.091972 0.098574 0.106101 0.098882 0.178079 0.55527 0.345589 0.001283 -0.84874
E7ETY2_lDSsPSVSSTLAAk_T10_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 T1234 89.52 SSPSVSSTLAAKDDP 0.17665 0.161882 0.182356 0.132623 0.14304 0.094915 0.123526 0.173629 0.711437 0.296643 0.034084 -0.49119
E7ETY2_lDSSPSVSSTLAAkDDPDGkQEAkPQQAAGmLsPk_S33_1E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1257 100 QQAAGMLSPKTGGKE 0.142423 0.146017 0.138589 0.110884 0.100609 0.074469 0.095321 0.142343 0.669656 0.075351 0.0131 -0.57851
E7ETY2_lGAGEGGEASVsPEkTSTTSk_S12_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1378 99.87 EGGEASVSPEKTSTT 0.140371 0.149039 0.187522 0.116147 0.123126 0.11432 0.117865 0.158978 0.74139 0.066308 0.049316 -0.4317
E7ETY2_sPQVkPAsTmGmGPLGk_S1_1 E7ETY2 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S503 96.63 QVKPLGKSPQVKPAS 0.17057 0.155372 0.144444 0.12469 0.125042 0.086368 0.112033 0.156795 0.714519 0.516814 0.039796 -0.48496
E7EUW2_kQsESSFITGDINSSASLNR_S3_1 E7EUW2 ADGRL3 23284 adhesion G protein-coupled receptor L3 S1254 100 NDTVRKQSESSFITG 0.197881 0.230637 0.201667 0.115294 0.131332 0.125873 0.124166 0.210061 0.591095 0.343084 0.001643 -0.75854
E7EVC7_sVSSFPVPQDNVDTHPGSGk_S1_1 E7EVC7 ATG16L1 55054 autophagy related 16 like 1 S304 78.76 SDAARRRSVSSFPVP 0.171396 0.187948 0.191746 0.116124 0.140617 0.123789 0.126843 0.183697 0.690501 0.854458 0.004007 -0.53428
E7EVC7_sVSsFPVPQDNVDTHPGSGk_S3_S4_1 E7EVC7 ATG16L1 55054 autophagy related 16 like 1 S306.S307 46.87;46.87 AARRRSVSSFPVPQD.ARRRSVSSFPVPQDN0.19995 0.168944 0.182839 0.147231 0.122179 0.130164 0.133191 0.183911 0.724214 0.80883 0.012011 -0.46551
E7EW49_aSsLPGSLQR_S2_S3_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S593.S594 49.95;49.95 SAGSSKASSLPGSLQ.AGSSKASSLPGSLQR0.208429 0.167414 0.195156 0.078857 0.124649 0.120646 0.108051 0.190333 0.567694 0.810224 0.012309 -0.81681
E7EW49_gVTEAIQNFsFRSQEDmNEPLkR_S10_S13_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S1172.S1175 50;50 TEAIQNFSFRSQEDM.IQNFSFRSQEDMNEP0.189162 0.211159 0.164098 0.120022 0.134046 0.133449 0.129172 0.18814 0.686575 0.203725 0.014724 -0.54251
E7EW49_gVTEAIQNFSFRsQEDmNEPLkR_T3_S10_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 T1165.S1172 46.06;46.06 YSSLRGVTEAIQNFS.TEAIQNFSFRSQEDM0.189711 0.185545 0.161336 0.110531 0.131043 0.12775 0.123108 0.178864 0.688278 0.681574 0.006898 -0.53894
E7EW49_iPRPSVsQGcSR_S7_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S759 99.97 RIPRPSVSQGCSREA 0.206552 0.224215 0.211621 0.072594 0.131637 0.083759 0.095997 0.214129 0.448313 0.1551 0.003311 -1.15742



E7EW49_mVSQsQPGSR_S5_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S689 91.89 RTKMVSQSQPGSRSG 0.277138 0.204134 0.274185 0.091647 0.134857 0.150714 0.12574 0.251819 0.499325 0.707436 0.013175 -1.00195
E7EW49_sRsDIDVNAAAGAk_S3_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S604 100 GSLQRSRSDIDVNAA 0.235825 0.206814 0.209729 0.101971 0.136495 0.118039 0.118835 0.217456 0.54648 0.921879 0.001912 -0.87176
E7EW49_sSSSSQESLNRPFSSk_S1_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S557 90.38 SLPQSDRSSSSSQES 0.251933 0.222222 0.227535 0.136219 0.17877 0.144519 0.153169 0.233897 0.654859 0.660786 0.007117 -0.61074
E7EW49_sSSSsQESLNRPFSSk_S5_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S561 99.37 SDRSSSSSQESLNRP 0.21849 0.200236 0.195935 0.117509 0.152909 0.108108 0.126175 0.204887 0.615828 0.408861 0.006757 -0.6994
E9PAN7_isQTSLPVPGPGSGPQR_S2_1 E9PAN7 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 S28 85.75 RKQRPRISQTSLPVP 0.238942 0.208608 0.18721 0.063018 0.128103 0.155412 0.115511 0.211587 0.545929 0.461416 0.037116 -0.87321
E9PC47_scSIDRSPGAGSLGSPASQR_S1_1 E9PC47 LIMK1 3984 LIM domain kinase 1 S326 90.81 RQKPVLRSCSIDRSP 0.15739 0.212866 0.218911 0.111542 0.102623 0.107327 0.107164 0.196389 0.54567 0.034039 0.042833 -0.8739
E9PC47_scsIDRSPGAGSLGSPASQR_S1_S3_1 E9PC47 LIMK1 3984 LIM domain kinase 1 S326.S328 50;50 RQKPVLRSCSIDRSP.KPVLRSCSIDRSPGA0.179706 0.21963 0.200973 0.129218 0.123218 0.115188 0.122542 0.200103 0.612392 0.22094 0.003165 -0.70747
E9PC47_sEsLRVVcRPHR_S3_1 E9PC47 LIMK1 3984 LIM domain kinase 1 S353 92.66 KDLGRSESLRVVCRP 0.204975 0.197994 0.146225 0.099075 0.083792 0.083474 0.08878 0.183064 0.484968 0.143313 0.008029 -1.04404
E9PC69_fSDQAGPAIPTSNsYSk_Y15_1 E9PC69 MARK2 2011 microtubule affinity regulating kinase 2 Y422 83.73 AIPTSNSYSKKTQSN 0.155239 0.180423 0.185656 0.098798 0.126278 0.129627 0.118235 0.173773 0.680398 0.960638 0.014858 -0.55555
E9PC69_rFsDQAGPAIPTSNSYSk_S3_1 E9PC69 MARK2 2011 microtubule affinity regulating kinase 2 S409 100 NPKQRRFSDQAGPAI 0.204288 0.203397 0.21362 0.080473 0.106039 0.116252 0.100921 0.207102 0.487302 0.172525 0.000675 -1.03711
E9PC69_sTFHAGQLR_S1_T2_1 E9PC69 MARK2 2011 microtubule affinity regulating kinase 2 S594.T595 50;50 PRGVSSRSTFHAGQL.RGVSSRSTFHAGQLR0.201344 0.242308 0.234346 0.109225 0.105548 0.116442 0.110405 0.225999 0.48852 0.122252 0.000869 -1.03351
E9PF82_qEtVDcLkk_T3_1 E9PF82 CAMK2D 817 calcium/calmodulin dependent protein kinase II delta T287 100 SMMHRQETVDCLKKF 0.11925 0.283646 0.178197 0.016694 0.071099 0.041736 0.043176 0.193698 0.222905 0.193151 0.04093 -2.1655
E9PF82_sLLkkPDGVk_S1_1 E9PF82 CAMK2D 817 calcium/calmodulin dependent protein kinase II delta S319 100 RNFSAAKSLLKKPDG 0.223176 0.248848 0.248418 0.110236 0.086655 0.089077 0.095323 0.240147 0.396934 0.875623 0.000215 -1.33303
E9PFN4_vtSRGPDEEAVVDLGk_T2_S3_1 E9PFN4 SLC4A7 9497 solute carrier family 4 member 7 T18.S19 50;50 RPLLTRVTSRGPDEE.PLLTRVTSRGPDEEA0.184801 0.195716 0.158877 0.127549 0.144577 0.09087 0.120998 0.179798 0.672969 0.644361 0.037843 -0.57139
E9PGK7_sNsSLFk_S3_1 E9PGK7 TRPM2 7226 transient receptor potential cation channel subfamily M member 2S38 95.9 SNLRRSNSSLFKSWR 0.149735 0.164845 0.165691 0.100882 0.134431 0.103256 0.112857 0.160091 0.704955 0.373924 0.016957 -0.5044
E9PNI7_aGPVsPGcVk_S5_1 E9PNI7 PARP10 84875 poly (ADP-ribose) polymerase family member 10 S443 100 LEKAGPVSPGCVKLA 0.169946 0.191797 0.160922 0.093888 0.124002 0.137839 0.118576 0.174222 0.680606 0.665822 0.024828 -0.55511
E9PRY8_aTAPQTQHVsPMR_S10_1 E9PRY8 EEF1D 1936 eukaryotic translation elongation factor 1 delta S549 100 APQTQHVSPMRQVEP 0.148192 0.183999 0.207092 0.092205 0.104243 0.082369 0.092939 0.179761 0.517015 0.239856 0.008948 -0.95172
E9PSH4_qFcQEGQPHVLEALSPPQTSGLSPsR_S23_S25_1 E9PSH4 MAF1 84232 MAF1 homolog, negative regulator of RNA polymerase IIIS68.S70 49.73;49.73 PPQTSGLSPSRLSKS.QTSGLSPSRLSKSQG0.185481 0.271292 0.202919 0.083163 0.129245 0.115074 0.109161 0.219897 0.496416 0.426223 0.019924 -1.01038
F2Z2W7_vEHPNGTGVLGPHsPPAQPTPGPPDNTLQETGTFPSS_S14_1F2Z2W7 TRMT2A 27037 tRNA methyltransferase 2 homolog A S620 95.29 TGVLGPHSPPAQPTP 0.148342 0.195618 0.171709 0.078068 0.121164 0.127118 0.108783 0.17189 0.632866 0.876373 0.037628 -0.66003
F2Z2W7_vEHPNGTGVLGPHsPPAQPTPGPPDNTLQETGTFPSS_T20_1F2Z2W7 TRMT2A 27037 tRNA methyltransferase 2 homolog A T626 79.79 HSPPAQPTPGPPDNT 0.165371 0.181238 0.164281 0.089323 0.126339 0.139269 0.11831 0.170297 0.694731 0.236425 0.031029 -0.52547
F5H269_sLALVAHTGYLPHQQDPHHVHR_S1_1 F5H269 DMXL1 1657 Dmx like 1 S324 100 FRRGRRRSLALVAHT 0.197372 0.2254 0.197043 0.159333 0.137827 0.142177 0.146446 0.206605 0.708821 0.655879 0.006307 -0.49651
F5H527_kNsIHELLLER_S3_1 F5H527 SSH2 85464 slingshot protein phosphatase 2 S811 100 CHTPKKNSIHELLLE 0.197003 0.205914 0.160281 0.124185 0.145575 0.122478 0.130746 0.187733 0.696449 0.44132 0.022709 -0.52191
F5H527_sISESFLTVk_S1_1 F5H527 SSH2 85464 slingshot protein phosphatase 2 S63 99.45 ECRSQPRSISESFLT 0.189961 0.21185 0.164188 0.116455 0.123003 0.089318 0.109592 0.188666 0.580877 0.71833 0.010064 -0.78369
F8VU11_eLQQAELPNRsPGFGIkk_S11_1 F8VU11 PRPF40B 25766 pre-mRNA processing factor 40 homolog B S853 100 QAELPNRSPGFGIKK 0.17387 0.315314 0.268582 0.083252 0.122515 0.104971 0.103579 0.252589 0.41007 0.138648 0.025936 -1.28606
F8VVT9_rtSLFANR_S3_1 F8VVT9 AGAP2 116986 ArfGAP with GTPase domain, ankyrin repeat and PH domain 2S648 94.72 RAAKRRTSLFANRRG 0.335878 0.3126 0.23665 0.057974 0.088261 0.061757 0.069331 0.295043 0.234985 0.18371 0.001993 -2.08936
F8VVT9_rTsLFANR_T2_S3_1 F8VVT9 AGAP2 116986 ArfGAP with GTPase domain, ankyrin repeat and PH domain 2T647.S648 50;50 HRAAKRRTSLFANRR.RAAKRRTSLFANRRG0.253014 0.28169 0.169271 0.047818 0.087967 0.062398 0.066061 0.234658 0.281521 0.215964 0.009161 -1.82869
F8W7E0_sLTPAVPVESkPDkPSGk_S1_1 F8W7E0 CAST 831 calpastatin S194 91.38 DKKKEKKSLTPAVPV 0.147447 0.219186 0.141747 0.091016 0.111598 0.074803 0.092472 0.16946 0.545686 0.30877 0.046809 -0.87386
G1UD79_hSLLLSSsPNR_S7_S8_1 G1UD79 FAM122B 159090 family with sequence similarity 122B S63.S64 50;50 RHSLLLSSSPNRIPS.HSLLLSSSPNRIPSS0.200408 0.187072 0.292881 0.10094 0.108299 0.14257 0.11727 0.226787 0.517092 0.258817 0.037244 -0.95151
G3V1A6_eGSGRFsLPGATcLQGEGQGHLsQkk_S3_S23_2 G3V1A6 GSDMD 79792 gasdermin D S229.S249 98.96;99.99 RTHKREGSGRFSLPG.GEGQGHLSQKKTVTI0.131168 0.137395 0.154172 0.085499 0.071164 0.085962 0.080875 0.140912 0.573938 0.666636 0.00204 -0.80103
G3V4K3_tRPGsFQSLSDALSDTPAk_S5_1 G3V4K3 VIPAS39 63894 VPS33B interacting protein, apical-basolateral polarity regulator, spe-39 homologS147 99.97 RGRTRPGSFQSLSDA 0.227351 0.309296 0.224519 0.053286 0.094699 0.081457 0.07648 0.253722 0.301434 0.323489 0.004293 -1.73009
G3V4K3_tRPGsFQSLSDALSDTPAk_T1_S5_S8_1 G3V4K3 VIPAS39 63894 VPS33B interacting protein, apical-basolateral polarity regulator, spe-39 homologT143.S147.S150 33.17;33.17;33.17 SSFFRGRTRPGSFQS.RGRTRPGSFQSLSDA.TRPGSFQSLSDALSD0.221562 0.302332 0.209497 0.050151 0.09751 0.077988 0.075216 0.244464 0.307678 0.363785 0.006285 -1.70051
G3V5R9_asSLNVLNVGGk_S2_S3_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S590.S591 50;50 NPGMKRASSLNVLNV.PGMKRASSLNVLNVG0.233441 0.223624 0.227758 0.097909 0.14247 0.128205 0.122861 0.228274 0.538218 0.08963 0.001428 -0.89374
G3V5R9_aSsLNVLNVGGk_S3_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S591 95.36 PGMKRASSLNVLNVG 0.187856 0.211772 0.179211 0.099173 0.136754 0.113416 0.116448 0.192946 0.603524 0.882893 0.006431 -0.72852
G3V5R9_rAsSLNVLNVGGk_S3_S4_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S590.S591 50;50 NPGMKRASSLNVLNV.PGMKRASSLNVLNVG0.228211 0.21425 0.21378 0.094056 0.139282 0.137003 0.123447 0.218747 0.564337 0.187684 0.00351 -0.82537
G3V5R9_rASsLNVLNVGGk_S4_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S591 94.61 PGMKRASSLNVLNVG 0.196462 0.186831 0.194161 0.087035 0.124386 0.120851 0.110757 0.192485 0.575407 0.112306 0.002626 -0.79735
G3V5R9_sRESLNVDVVk_S1_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S521 100 ENMEKRRSRESLNVD 0.168137 0.191614 0.194365 0.128664 0.11859 0.101865 0.116373 0.184705 0.630046 0.937234 0.003917 -0.66647
G5E9G6_kRSEsPPAELPSLR_S5_1 G5E9G6 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S354 93.2 STKKRSESPPAELPS 0.159098 0.180091 0.172816 0.092349 0.145105 0.115268 0.117574 0.170668 0.688903 0.279382 0.032146 -0.53763
G5E9G6_rSEsPPAELPSLR_S4_1 G5E9G6 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S354 99.99 STKKRSESPPAELPS 0.150156 0.17155 0.166851 0.077979 0.113271 0.083955 0.091735 0.162853 0.5633 0.523253 0.00498 -0.82802
G9CGD6_ksPSSPSVENSI_S2_S4_S5_1 G9CGD6 CNK3/IPCEF1 CNK3/IPCEF1 fusion protein S889.S891.S892 33.32;33.32;33.32 TPQELKKSPSSPSVE.QELKKSPSSPSVENS.ELKKSPSSPSVENSI0.281573 0.192729 0.243378 0.13558 0.13034 0.158514 0.141478 0.239227 0.591398 0.203128 0.022741 -0.7578
G9CGD6_sLEQASLSPLGDRRPsTk_S16_T17_1 G9CGD6 CNK3/IPCEF1 CNK3/IPCEF1 fusion protein S796.T797 50;50 PLGDRRPSTKKELRK.LGDRRPSTKKELRKS0.189055 0.184674 0.169349 0.123519 0.129156 0.112505 0.121727 0.181026 0.672428 0.802337 0.001545 -0.57255
H0Y4E8_rAsDGGANIQLHAQQLLk_S3_1 H0Y4E8 SIK3 23387 SIK family kinase 3 S545 100 GPLGRRASDGGANIQ 0.193131 0.217198 0.161077 0.081491 0.101601 0.09197 0.091687 0.190469 0.481378 0.226339 0.004615 -1.05476
H0Y6H0_kAsFDHSPDSLPLR_S3_1 H0Y6H0 KDM1B 221656 lysine demethylase 1B S13 100 GRTKKKASFDHSPDS 0.191162 0.185782 0.201733 0.126094 0.119488 0.113887 0.119823 0.192892 0.621191 0.723678 0.000239 -0.68689
H0YA96_gGDQQSGYGkVsR_S12_1 H0YA96 HNRNPD 3184 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein D S198 100 QSGYGKVSRRGGHQN 0.112383 0.130287 0.155814 0.0512 0.07538 0.07965 0.068744 0.132828 0.517537 0.661396 0.01414 -0.95027
H0YDT0_rQsSSYDDPWk_S3_1 H0YDT0 REPS1 85021 RALBP1 associated Eps domain containing 1 S258 90.19 AIEIRRQSSSYDDPW 0.17628 0.20997 0.206347 0.088604 0.147422 0.085685 0.107237 0.197532 0.542883 0.439822 0.016598 -0.88129
H0YDT0_rTGSDHtNPTSPLLVkPSDLLEENk_T2_1 H0YDT0 REPS1 85021 RALBP1 associated Eps domain containing 1 T432 74.46 QEMELKRTGSDHTNP 0.250034 0.25004 0.265348 0.168416 0.135752 0.141847 0.148671 0.255141 0.582704 0.411487 0.000696 -0.77917
H3BMD8_qLPTAAPDkTEVTGDHIPTPQDLPQRkPsLVASk_S29_1H3BMD8 ARPP19 10776 cAMP regulated phosphoprotein 19 S123 97.89 DLPQRKPSLVASKLA 0.241882 0.261903 0.237647 0.062718 0.118441 0.080458 0.087205 0.247144 0.352853 0.343158 0.000897 -1.50286
H7C1N3_sLSIEIGHEVk_S1_1 H7C1N3 BET1 10282 Bet1 golgi vesicular membrane trafficking protein S63 99.99 SKVTAIKSLSIEIGH 0.22657 0.173829 0.164564 0.078612 0.105207 0.143112 0.108977 0.188321 0.578676 0.968663 0.041946 -0.78917
H8Y6P7_vSsQAEDTSSSFDNLFIDR_S3_1 H8Y6P7 GCOM1 145781 GRINL1A complex locus 1 S576 93.49 HPRHRVSSQAEDTSS 0.190337 0.176902 0.187606 0.111275 0.133419 0.115171 0.119955 0.184948 0.648588 0.530256 0.001226 -0.62463
H9KVB4_lPsVENRPk_S3_1 H9KVB4 TNRC18 84629 trinucleotide repeat containing 18 S2771 100 AKRQRLPSVENRPKI 0.23147 0.16721 0.201285 0.100564 0.118608 0.083487 0.100886 0.199988 0.504461 0.459661 0.009409 -0.98718
I3L156_rRsLQHQEQLEDSk_S3_1 I3L156 PIMREG 54478 PICALM interacting mitotic regulator S16 100 GTSVRRRSLQHQEQL 0.227665 0.193795 0.176349 0.131685 0.134572 0.095549 0.120602 0.19927 0.605219 0.8197 0.015975 -0.72447
I3L2J0_aQSVsPVQAPPPGGSAQLLPGk_S5_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S1813 91.37 PPKAQSVSPVQAPPP 0.229095 0.259599 0.174773 0.114834 0.144733 0.164079 0.141215 0.221156 0.638534 0.500105 0.049277 -0.64716
I3L2J0_kTFDsVDkVLSEVDFEER_S5_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S2251 99.98 PLKKTFDSVDKVLSE 0.255084 0.321369 0.200028 0.060184 0.071706 0.063874 0.065255 0.258827 0.252117 0.018584 0.030312 -1.98783
I3L4C2_sSsMAAGLER_S3_1 I3L4C2 BAIAP2 10458 BAI1 associated protein 2 S399 99.47 KTLPRSSSMAAGLER 0.259799 0.230169 0.22633 0.101244 0.105322 0.097853 0.101473 0.238766 0.42499 0.080058 0.00022 -1.2345
J3KN16_kESTsEQMPSFPEMVYYIQEk_S3_T4_S5_1 J3KN16 ECPAS 23392 Ecm29 proteasome adaptor and scaffold S721.T722.S723 33.14;33.14;33.14 PGRNRKESTSEQMPS.GRNRKESTSEQMPSF.RNRKESTSEQMPSFP0.214564 0.219135 0.293538 0.072502 0.117491 0.128585 0.106193 0.242412 0.438066 0.619491 0.011498 -1.19078
J3KNN5_kDYLAHSsMDF_S8_1 J3KNN5 DDX41 51428 DEAD-box helicase 41 S637 86.81 KDYLAHSSMDF 0.254035 0.240548 0.230662 0.106204 0.101388 0.095372 0.100988 0.241748 0.417739 0.352498 4.66E-05 -1.25933
J3KPQ4_rSsIRGPEGTEQNR_S2_1 J3KPQ4 ARHGAP9 64333 Rho GTPase activating protein 9 S570 87.61 LRLSSRRSSIRGPEG 0.195409 0.224985 0.174554 0.106495 0.133731 0.082025 0.107417 0.198316 0.541645 0.97951 0.012176 -0.88458
J3KPQ4_rSsIRGPEGTEQNR_S2_S3_1 J3KPQ4 ARHGAP9 64333 Rho GTPase activating protein 9 S570.S571 50;50 LRLSSRRSSIRGPEG.RLSSRRSSIRGPEGT0.238077 0.233369 0.221357 0.09684 0.113259 0.086293 0.098797 0.230934 0.427816 0.574038 0.000142 -1.22494
J3KPQ4_sPPPGPAcPLLQR_S1_1 J3KPQ4 ARHGAP9 64333 Rho GTPase activating protein 9 S274 100 DLRRCPRSPPPGPAC 0.237162 0.225531 0.278519 0.159116 0.179347 0.121365 0.153276 0.247071 0.620372 0.944883 0.016002 -0.68879
J3KQ70_rGStSGAmEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHk_S3_1 J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 INO80B-WBP1 readthrough S9 81.02 SKLWRRGSTSGAMEA 0.196325 0.202527 0.251814 0.12903 0.142296 0.123807 0.131711 0.216889 0.607276 0.17897 0.009806 -0.71958
J3KQ70_rGsTSGAMEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHk_S5_1 J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 INO80B-WBP1 readthrough S11 83.53 LWRRGSTSGAMEAPE 0.180265 0.225204 0.229183 0.12907 0.179486 0.134033 0.147529 0.211551 0.697371 0.97748 0.046231 -0.52
J3KQE5_sIVFHR_S1_1 J3KQE5 RAN 5901 RAN, member RAS oncogene family S153 100 DRKVKAKSIVFHRKK 0.15873 0.167372 0.162072 0.090896 0.112757 0.082243 0.095299 0.162725 0.585645 0.142628 0.002018 -0.7719
J3KQR7_aSsATFRPVIRGDRDESDDGGVAQR_S3_T5_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S606.T608 44.87;44.87 PELSRASSATFRPVI.LSRASSATFRPVIRG0.226841 0.209936 0.16893 0.119297 0.134816 0.108037 0.120717 0.201902 0.597896 0.338674 0.01261 -0.74203
J3KQR7_mDFHsQDTHLILk_S5_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S908 100 AARMDFHSQDTHLIL 0.196247 0.21124 0.195609 0.063997 0.07335 0.070337 0.069228 0.201032 0.344364 0.45112 2.23E-05 -1.53799
J3KQR7_sNsLSTPRPTR_S1_S3_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S1113.S1115 49.74;49.74 GPQALTRSNSLSTPR.QALTRSNSLSTPRPT0.229577 0.197091 0.224622 0.1178 0.115349 0.111305 0.114818 0.217096 0.528881 0.067867 0.000573 -0.91898
J3KQR7_sNSLsTPRPTR_S5_T6_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S1117.T1118 47.97;47.97 LTRSNSLSTPRPTRA.TRSNSLSTPRPTRAS0.257899 0.186672 0.19497 0.077836 0.10235 0.08905 0.089745 0.21318 0.420983 0.180602 0.00636 -1.24817
J3KQR7_sQSFtHSPSGDPk_S3_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S422 92.98 PRKKRSQSFTHSPSG 0.202442 0.197906 0.244581 0.135466 0.123946 0.13632 0.131911 0.214977 0.613605 0.134482 0.005697 -0.70462
J3KQV8_sRsSHSLPSEASSQPQVk_S1_S3_1 J3KQV8 SYNJ1 8867 synaptojanin 1 S1329.S1331 47.67;47.67 PPQPPPRSRSSHSLP.QPPPRSRSSHSLPSE0.230842 0.197928 0.2488 0.135143 0.175625 0.143008 0.151259 0.225857 0.669711 0.818105 0.018304 -0.57839
J3KQV8_sRsSHSLPSEASSQPQVk_S3_S4_1 J3KQV8 SYNJ1 8867 synaptojanin 1 S1331.S1332 45.8;45.8 QPPPRSRSSHSLPSE.PPPRSRSSHSLPSEA0.23681 0.286058 0.212514 0.155842 0.167199 0.184901 0.169314 0.245127 0.69072 0.265017 0.030965 -0.53383
J3KR55_rGsNVALmLDVR_S3_1 J3KR55 PTPN7 5778 protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 7 S125 100 RLQERRGSNVALMLD 0.272025 0.20089 0.221338 0.090613 0.110628 0.112134 0.104458 0.231418 0.451384 0.194322 0.004666 -1.14757
J3KTL2_sENRVVVSGLPPSGSWQDLk_S1_1 J3KTL2 SRSF1 6426 serine and arginine rich splicing factor 1 S119 100 YGPPSRRSENRVVVS 0.201139 0.198581 0.168284 0.122806 0.141653 0.137885 0.134114 0.189335 0.708345 0.458933 0.010077 -0.49748
J3KTL2_vDGPRsPSYGR_S6_1 J3KTL2 SRSF1 6426 serine and arginine rich splicing factor 1 S199 87.96 VKVDGPRSPSYGRSR 0.156615 0.16184 0.193883 0.106594 0.137245 0.134313 0.126051 0.17078 0.73809 0.825321 0.042285 -0.43813
K7EK60_rRPPGPPLQVTSDLsL_S15_1 K7EK60 FMNL1 752 formin like 1 S681 100 LQVTSDLSL 0.191649 0.246699 0.184788 0.086237 0.109284 0.096666 0.097396 0.207712 0.4689 0.207307 0.005964 -1.09265
M0QZI3_kVscPLTR_S3_1 M0QZI3 FCHO1 23149 FCH domain only 1 S577 99.97 RLRSRKVSCPLTRSN 0.150103 0.189877 0.172564 0.08556 0.127587 0.105906 0.106351 0.170848 0.622488 0.947561 0.018212 -0.68388
M0QZR4_sRsDVDMDPSSATAVLGPAR_S1_S3_1 M0QZR4 ARHGEF1 9138 Rho guanine nucleotide exchange factor 1 S408.S410 49.55;49.55 KGRGGGRSRSDVDMD.RGGGRSRSDVDMDPS0.211735 0.16567 0.211301 0.118288 0.10896 0.100137 0.109129 0.196235 0.556111 0.210407 0.005725 -0.84656
M0R0H3_qSIsFSGLPSGR_S2_S4_1 M0R0H3 ZFP36 7538 ZFP36 ring finger protein S201.S203 49.98;49.98 HPPVLRQSISFSGLP.PVLRQSISFSGLPSG0.283859 0.337599 0.236141 0.08217 0.134216 0.10215 0.106179 0.285866 0.371428 0.422166 0.005521 -1.42885
M0R2Z9_kmsFDIIDk_S3_1 M0R2Z9 SUGP2 10147 SURP and G-patch domain containing 2 S329 100 RLPRRKMSFDIIDKS 0.164612 0.257294 0.213547 0.058411 0.102872 0.053237 0.071507 0.211818 0.337586 0.514482 0.01068 -1.56667
M0R2Z9_nTPsPDVTLGTNPGTEDIQFPIQk_S4_1 M0R2Z9 SUGP2 10147 SURP and G-patch domain containing 2 S291 91.56 QIQKNTPSPDVTLGT 0.158836 0.152297 0.118976 0.091072 0.108336 0.102926 0.100778 0.14337 0.702923 0.291516 0.033229 -0.50856
M0R2Z9_nTPsPDVTLGTNPGTEDIQFPIQk_S4_T8_1 M0R2Z9 SUGP2 10147 SURP and G-patch domain containing 2 S291.T295 49.82;49.82 QIQKNTPSPDVTLGT.NTPSPDVTLGTNPGT0.144908 0.145268 0.161738 0.100008 0.135101 0.102266 0.112459 0.150638 0.746548 0.386586 0.039012 -0.42169
O00160_sVGQRPVPGVGRPkPQPR_S1_1 O00160 MYO1F 4542 myosin IF S1023 100 AGMQRKRSVGQRPVP 0.230336 0.229675 0.1488 0.13261 0.102159 0.089935 0.108235 0.202937 0.533341 0.360262 0.03393 -0.90687
O00161_aHQITDEsLESTRR_S8_1 O00161 SNAP23 8773 synaptosome associated protein 23 S20 99.93 AHQITDESLESTRRI 0.153766 0.205068 0.162849 0.113866 0.126284 0.091774 0.110642 0.173894 0.636258 0.579193 0.027966 -0.65232
O00161_rITNDAREDEMEENLTQVGsILGNLk_S20_1 O00161 SNAP23 8773 synaptosome associated protein 23 S161 100 ENLTQVGSILGNLKD 0.154308 0.19956 0.193672 0.080677 0.093444 0.124426 0.099515 0.182513 0.545251 0.910748 0.012527 -0.87501
O00267_dVTNFTVGGFAPmsPR_S14_1 O00267 SUPT5H 6829 SPT5 homolog, DSIF elongation factor subunit S666 100 VGGFAPMSPRISSPM 0.192665 0.203617 0.172942 0.067891 0.105735 0.106792 0.093472 0.189741 0.492631 0.659568 0.003525 -1.02142
O00273_sISASkAsPPGDLQNPk_S5_S8_1 O00273 DFFA 1676 DNA fragmentation factor subunit alpha S312.S315 50;50 SLRSISASKASPPGD.SISASKASPPGDLQN0.199317 0.227805 0.222398 0.087547 0.133338 0.145789 0.122225 0.216507 0.564531 0.391444 0.008808 -0.82488



O00273_sISASkAsPPGDLQNPk_S8_1 O00273 DFFA 1676 DNA fragmentation factor subunit alpha S315 99.93 SISASKASPPGDLQN 0.153085 0.193569 0.184025 0.076783 0.129464 0.129925 0.112057 0.176893 0.633475 0.648565 0.039096 -0.65864
O00400_rPGNFSHsLDMk_S8_1 O00400 SLC33A1 9197 solute carrier family 33 member 1 S22 98.96 RPGNFSHSLDMKSGP 0.155003 0.141258 0.168905 0.103198 0.088782 0.099329 0.097103 0.155055 0.626246 0.451202 0.003079 -0.6752
O00443_vSNLQVsPk_S7_1 O00443 PIK3C2A 5286 phosphatidylinositol-4-phosphate 3-kinase catalytic subunit type 2 alphaS259 100 KVSNLQVSPKSEDIS 0.180942 0.20416 0.196585 0.109532 0.162819 0.134809 0.13572 0.193896 0.699965 0.329617 0.025942 -0.51465
O00499_vNHEPEPAGGATPGAtLPkSPSQLR_S20_S22_1 O00499 BIN1 274 bridging integrator 1 S331.S333 50;50 PGATLPKSPSQLRKG.ATLPKSPSQLRKGPP0.197623 0.201251 0.200494 0.145523 0.127576 0.158593 0.143897 0.199789 0.720246 0.029768 0.023509 -0.47344
O00559_iEGGNGNVATQQNsLEQLEPDYFk_S14_1 O00559 EBAG9 9166 estrogen receptor binding site associated, antigen, 9 S86 98.37 NVATQQNSLEQLEPD 0.121442 0.174781 0.145548 0.074192 0.085456 0.066856 0.075501 0.147257 0.512718 0.219117 0.011776 -0.96376
O00559_kLsGDQITLPTTVDYSSVPk_T8_1 O00559 EBAG9 9166 estrogen receptor binding site associated, antigen, 9 T41 87.55 KLSGDQITLPTTVDY 0.13765 0.198661 0.167532 0.095364 0.125555 0.096029 0.105649 0.167948 0.629062 0.484172 0.03696 -0.66873
O00567_sFskEELmSSDLEETAGSTSIPk_S1_1 O00567 NOP56 10528 NOP56 ribonucleoprotein S511 84.39 SKPKKKKSFSKEELM 0.152944 0.188167 0.16488 0.110224 0.142008 0.127868 0.1267 0.168664 0.7512 0.882824 0.038686 -0.41273
O00567_sFSkEELMSsDLEETAGSTSIPk_S1_S3_1 O00567 NOP56 10528 NOP56 ribonucleoprotein S511.S513 41.17;41.17 SKPKKKKSFSKEELM.PKKKKSFSKEELMSS0.165633 0.204188 0.173448 0.116648 0.149861 0.13903 0.13518 0.18109 0.74648 0.817021 0.039919 -0.42183
O00567_sFSkEELMSsDLEETAGSTSIPk_T15_1 O00567 NOP56 10528 NOP56 ribonucleoprotein T525 68.02 MSSDLEETAGSTSIP 0.177672 0.200019 0.173075 0.126923 0.145508 0.139959 0.137463 0.183589 0.748758 0.609333 0.009866 -0.41743
O14523_eAGLSQsHDDLSNATATPSVR_S5_1 O14523 C2CD2L 9854 C2CD2 like S660 89.82 RQKEAGLSQSHDDLS 0.159139 0.175306 0.16961 0.126612 0.123446 0.089313 0.113124 0.168019 0.673282 0.271728 0.012913 -0.57072
O14545_aLPSLNTGSSsPR_S11_1 O14545 TRAFD1 10906 TRAF-type zinc finger domain containing 1 S327 99.55 SLNTGSSSPRGVEEP 0.175669 0.175162 0.149678 0.053211 0.10874 0.079272 0.080408 0.166836 0.481955 0.444989 0.008963 -1.05303
O14545_sTsGPRPGcQPSSPcVPk_T2_S3_1 O14545 TRAFD1 10906 TRAF-type zinc finger domain containing 1 T469.S470 47.75;47.75 YNQLSRSTSGPRPGC.NQLSRSTSGPRPGCQ0.155807 0.19668 0.139258 0.121225 0.093499 0.098146 0.10429 0.163915 0.636245 0.403057 0.035453 -0.65235
O14578_rVsEVEAVLSQk_S3_1 O14578 CIT 11113 citron rho-interacting serine/threonine kinase S480 100 TRLHRRVSEVEAVLS 0.16462 0.229795 0.222665 0.102568 0.112002 0.121552 0.112041 0.205694 0.544697 0.131717 0.011823 -0.87647
O14617_nTETSksPEkDVPMVEk_T4_S5_S7_1 O14617 AP3D1 8943 adaptor related protein complex 3 delta 1 subunit T826.S827.S829 32.03;32.03;32.03 QKHRNTETSKSPEKD.KHRNTETSKSPEKDV.RNTETSKSPEKDVPM0.129193 0.158889 0.141395 0.077555 0.102133 0.101535 0.093741 0.143159 0.654802 0.93749 0.013922 -0.61087
O14647_lkEEHGIELSsPR_S10_S11_1 O14647 CHD2 1106 chromodomain helicase DNA binding protein 2 S1364.S1365 50;50 EEHGIELSSPRHSDN.EHGIELSSPRHSDNP0.200414 0.190684 0.211112 0.13184 0.13132 0.112692 0.125284 0.200737 0.624121 0.934751 0.000943 -0.6801
O14828_dGGNPFAEPSELDNPFQDPAVIQHRPsR_S27_1 O14828 SCAMP3 10067 secretory carrier membrane protein 3 S32 100 AVIQHRPSRQYATLD 0.192345 0.164475 0.241458 0.060408 0.070353 0.053702 0.061488 0.199426 0.308323 0.088326 0.0039 -1.69749
O14828_nYGSySTQASAAAATAELLk_S4_1 O14828 SCAMP3 10067 secretory carrier membrane protein 3 S85 76.74 TEPKNYGSYSTQASA 0.209129 0.233702 0.241166 0.108626 0.116416 0.093428 0.106157 0.227999 0.465601 0.654516 0.000496 -1.10283
O14828_nYGSYsTQASAAAATAELLk_S4_T7_1 O14828 SCAMP3 10067 secretory carrier membrane protein 3 S85.T88 48.05;48.05 TEPKNYGSYSTQASA.KNYGSYSTQASAAAA0.221584 0.19945 0.232549 0.118672 0.112545 0.13746 0.122892 0.217861 0.564085 0.744417 0.001508 -0.82602
O14908_sAGGRPGSGPQLGTGR_S1_1 O14908 GIPC1 10755 GIPC PDZ domain containing family member 1 S225 99.85 FDMISQRSAGGRPGS 0.144212 0.180665 0.219573 0.08695 0.067238 0.099745 0.084645 0.181483 0.466404 0.317643 0.015076 -1.10035
O14974_kTGsYGALAEITASk_T2_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A T443 99.85 WRLGLRKTGSYGALA 0.230055 0.256597 0.176018 0.078109 0.114898 0.091287 0.094765 0.22089 0.429014 0.341667 0.008375 -1.2209
O14974_rLAsTSDIEEk_S4_T5_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507.T508 48.66;48.66 TIPRRLASTSDIEEK.IPRRLASTSDIEEKE0.233729 0.221557 0.168233 0.073386 0.157072 0.102436 0.110964 0.20784 0.533894 0.803958 0.037885 -0.90537
O14974_rLASTsDIEEkENR_S4_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507 83.04 TIPRRLASTSDIEEK 0.285813 0.179886 0.237091 0.130859 0.101659 0.128378 0.120299 0.234263 0.513518 0.170575 0.023572 -0.96151
O14974_rLAStSDIEEkENR_S6_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S509 99.49 PRRLASTSDIEEKEN 0.187175 0.218121 0.136112 0.072746 0.119203 0.078207 0.090052 0.180469 0.498988 0.546445 0.032165 -1.00292
O14974_tGsYGALAEITASk_S3_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S445 91.04 LGLRKTGSYGALAEI 0.236608 0.205181 0.16376 0.045025 0.094939 0.071343 0.070436 0.20185 0.34895 0.636685 0.006776 -1.51891
O14974_tGsYGALAEITASk_T1_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A T443 87.99 WRLGLRKTGSYGALA 0.206843 0.216043 0.151042 0.036112 0.10448 0.060967 0.067186 0.191309 0.351193 0.983702 0.012091 -1.50966
O15014_aPsLTDLVk_S3_1 O15014 ZNF609 23060 zinc finger protein 609 S1055 92.67 PTLTKAPSLTDLVKS 0.245623 0.245678 0.230924 0.097458 0.139538 0.125016 0.120671 0.240741 0.501246 0.273252 0.000829 -0.99641
O15014_lVEPHsPSPSSk_S6_1 O15014 ZNF609 23060 zinc finger protein 609 S576 99.92 VRLVEPHSPSPSSKF 0.20553 0.238181 0.214063 0.162468 0.177898 0.149285 0.163217 0.219258 0.744406 0.833958 0.011906 -0.42584
O15014_tNsMGSATGPLPGTk_S3_1 O15014 ZNF609 23060 zinc finger protein 609 S467 99.99 SKRVRTNSMGSATGP 0.220653 0.21668 0.207776 0.147262 0.154557 0.151817 0.151212 0.215036 0.703192 0.476008 0.000127 -0.50801
O15037_lHNGNAsPPRVPsPPPAPEPPWHcGDR_S7_S13_2 O15037 KHNYN 23351 KH and NYN domain containing S353.S359 100;100 RLHNGNASPPRVPSP.ASPPRVPSPPPAPEP0.172356 0.193141 0.184535 0.126152 0.123222 0.077976 0.109117 0.183344 0.595148 0.260135 0.011335 -0.74868
O15042_sNLELFkEELk_S1_1 O15042 U2SURP 23350 U2 snRNP associated SURP domain containing S202 100 GEKEKKKSNLELFKE 0.195988 0.212214 0.234551 0.114716 0.15434 0.065542 0.111533 0.214251 0.520569 0.318543 0.021444 -0.94184
O15047_rRSsSDTAAYPAGTTAVGTPGNGTPcSQDTSFSSSR_S4_S5_1O15047 SETD1A 9739 SET domain containing 1A S221.S222 43.07;43.07 AESRRRSSSDTAAYP.ESRRRSSSDTAAYPA0.141443 0.17567 0.152857 0.123264 0.10674 0.100657 0.11022 0.156657 0.703579 0.621301 0.018587 -0.50722
O15085_sSSQsTFHIPLsPVEVkPGNVR_S1_S12_2 O15085 ARHGEF11 9826 Rho guanine nucleotide exchange factor 11 S545.S556 57.96;99.98 KYIGKPKSSSQSTFH.STFHIPLSPVEVKPG0.19901 0.201307 0.263911 0.162891 0.141938 0.131006 0.145278 0.221409 0.656152 0.324377 0.030571 -0.6079
O15085_sSSQsTFHIPLsPVEVkPGNVR_S2_S3_S5_T6_S12_2 O15085 ARHGEF11 9826 Rho guanine nucleotide exchange factor 11 S546.S547.S549.T550.S55624.09;24.09;24.09;24.09;100YIGKPKSSSQSTFHI.IGKPKSSSQSTFHIP.KPKSSSQSTFHIPLS.PKSSSQSTFHIPLSP.STFHIPLSPVEVKPG0.155409 0.201132 0.196436 0.12583 0.127968 0.095475 0.116424 0.184325 0.631624 0.686019 0.019269 -0.66286
O15126_nVPPGLDEYNPFSDsRTPPPGGVk_T17_1 O15126 SCAMP1 9522 secretory carrier membrane protein 1 T45 87 NPFSDSRTPPPGGVK 0.150439 0.17069 0.170352 0.082366 0.118151 0.123286 0.107934 0.163827 0.658831 0.425923 0.018258 -0.60202
O15156_rkDDAPPHYPPPSTAAASPAGLDLsNGHLDTFR_S18_1O15156 ZBTB7B 51043 zinc finger and BTB domain containing 7B S480 100 PPSTAAASPAGLDLS 0.26886 0.223643 0.26027 0.147726 0.166927 0.148894 0.154515 0.250924 0.615785 0.334641 0.003159 -0.6995
O15164_sEWLDPSQksPLHVGETR_S10_1 O15164 TRIM24 8805 tripartite motif containing 24 S811 100 WLDPSQKSPLHVGET 0.199849 0.202522 0.206105 0.110303 0.118975 0.141696 0.123658 0.202826 0.609677 0.072276 0.001149 -0.71388
O15164_sEWLDPSQksPLHVGETR_S7_1 O15164 TRIM24 8805 tripartite motif containing 24 S808 90.3 KSEWLDPSQKSPLHV 0.213771 0.207219 0.221073 0.119578 0.145585 0.139794 0.134986 0.214021 0.630712 0.409711 0.000866 -0.66495
O15226_sGEGIREPISVk_S1_1 O15226 NKRF 55922 NFKB repressing factor S572 100 TGGGLGKSGEGIREP 0.194336 0.176708 0.182884 0.062457 0.103115 0.079449 0.081674 0.184643 0.442333 0.321966 0.001324 -1.17679
O15355_kLEEVLsTEGAEENGNSDk_S7_1 O15355 PPM1G 5496 protein phosphatase, Mg2+/Mn2+ dependent 1G S527 90.48 RKLEEVLSTEGAEEN 0.173747 0.201249 0.169794 0.094131 0.11402 0.069024 0.092391 0.181597 0.508773 0.732086 0.005485 -0.97491
O15553_kSPGSLsPQPLPQck_S7_1 O15553 MEFV 4210 Mediterranean fever S368 99.96 RKSPGSLSPQPLPQC 0.174091 0.213361 0.177002 0.123647 0.132675 0.133032 0.129785 0.188152 0.689788 0.111562 0.010909 -0.53578
O15553_sLEVTISTGEk_S1_T5_1 O15553 MEFV 4210 Mediterranean fever S242.T246 50;50 SGKMRPRSLEVTIST.RPRSLEVTISTGEKA0.174973 0.166342 0.151589 0.117355 0.108704 0.091552 0.10587 0.164301 0.644366 0.895428 0.004602 -0.63405
O15553_tRsPALPGGR_S3_1 O15553 MEFV 4210 Mediterranean fever S179 99.93 QGKPRTRSPALPGGR 0.174134 0.169991 0.178219 0.089481 0.120538 0.100507 0.103509 0.174115 0.594486 0.127828 0.001678 -0.75029
O43149_tSsVVEEHFQASVSPTEAAPPATGDQSPGLGTQPk_T1_S2_S3_1O43149 ZZEF1 23140 zinc finger ZZ-type and EF-hand domain containing 1 T1462.S1463.S146433.28;33.28;33.28 PLNKRQRTSSVVEEH.LNKRQRTSSVVEEHF.NKRQRTSSVVEEHFQ0.193918 0.201944 0.225173 0.151982 0.146199 0.149507 0.149229 0.207012 0.720873 0.061936 0.003722 -0.47218
O43164_kLIsSSQVDQETGFNRHEAk_S4_S5_S6_1 O43164 PJA2 9867 praja ring finger ubiquitin ligase 2 S323.S324.S325 33.32;33.32;33.32 PKVRKLISSSQVDQE.KVRKLISSSQVDQET.VRKLISSSQVDQETG0.19965 0.185618 0.142705 0.089486 0.101596 0.073374 0.088152 0.175991 0.500889 0.370991 0.009821 -0.99744
O43353_sPSLNLLQNk_S1_S3_1 O43353 RIPK2 8767 receptor interacting serine/threonine kinase 2 S529.S531 50;50 EILVVSRSPSLNLLQ.LVVSRSPSLNLLQNK0.196476 0.168281 0.220168 0.103929 0.099184 0.070811 0.091308 0.194975 0.468306 0.644349 0.004709 -1.09448
O43353_sPsLNLLQNk_S3_1 O43353 RIPK2 8767 receptor interacting serine/threonine kinase 2 S531 94.97 LVVSRSPSLNLLQNK 0.167782 0.209495 0.171265 0.082404 0.126773 0.105162 0.104779 0.182847 0.573043 0.957834 0.013503 -0.80329
O43379_gQSsPPPAPPIcLR_S4_1 O43379 WDR62 284403 WD repeat domain 62 S33 92.13 PARRGQSSPPPAPPI 0.18321 0.208762 0.209356 0.136098 0.170493 0.103288 0.136626 0.200442 0.681624 0.329565 0.039708 -0.55295
O43379_rTRLsTASEETVQNR_S5_T6_1 O43379 WDR62 284403 WD repeat domain 62 S49.T50 49.51;49.51 LRRRTRLSTASEETV.RRRTRLSTASEETVQ0.200674 0.238509 0.223636 0.128251 0.160589 0.103041 0.130627 0.22094 0.591233 0.607803 0.010625 -0.7582
O43379_tRLsTASEETVQNR_S4_1 O43379 WDR62 284403 WD repeat domain 62 S49 75.25 LRRRTRLSTASEETV 0.232097 0.228271 0.284137 0.117067 0.184327 0.120141 0.140511 0.248168 0.566194 0.8062 0.019211 -0.82063
O43379_tRLsTASEETVQNR_S4_T5_1 O43379 WDR62 284403 WD repeat domain 62 S49.T50 49.76;49.76 LRRRTRLSTASEETV.RRRTRLSTASEETVQ0.18999 0.229079 0.240025 0.13348 0.14316 0.100728 0.125789 0.219698 0.572554 0.833611 0.009155 -0.80452
O43395_tPSsSQPERLPIGNTIQPSQAATFMNDAIEk_S4_S5_1 O43395 PRPF3 9129 pre-mRNA processing factor 3 S175.S176 37.97;37.97 PQPKTPSSSQPERLP.QPKTPSSSQPERLPI0.168389 0.221687 0.207277 0.089487 0.121174 0.097734 0.102798 0.199118 0.51627 0.52458 0.006528 -0.9538
O43395_tPSSSQPERLPIGNtIQPSQAATFMNDAIEk_T15_1 O43395 PRPF3 9129 pre-mRNA processing factor 3 T186 45.51 ERLPIGNTIQPSQAA 0.16239 0.273571 0.259651 0.128837 0.081564 0.100207 0.103536 0.231871 0.446524 0.267692 0.026897 -1.16319
O43399_nSATFksFEDR_S7_1 O43399 TPD52L2 7165 tumor protein D52 like 2 S166 100 RNSATFKSFEDRVGT 0.280575 0.191133 0.27926 0.090672 0.091523 0.071347 0.084514 0.250323 0.337621 0.094418 0.00544 -1.56652
O43399_sWHDVQVSSAYVk_S1_1 O43399 TPD52L2 7165 tumor protein D52 like 2 S96 100 LKQNLSRSWHDVQVS 0.231471 0.221368 0.200436 0.109987 0.137315 0.10761 0.118304 0.217758 0.543281 0.958119 0.001664 -0.88023
O43474_aSLSAPGsEYGSPSVISVSk_S2_S4_1 O43474 KLF4 9314 Kruppel like factor 4 S234.S236 49.97;49.97 GKFVLKASLSAPGSE.FVLKASLSAPGSEYG0.240517 0.238708 0.167035 0.11684 0.147173 0.12415 0.129388 0.21542 0.600631 0.249684 0.029215 -0.73545
O43474_aSLSAPGSEYGSPsVIsVSkGSPDGSHPVVVAPYNGGPPR_S4_S17_2O43474 KLF4 9314 Kruppel like factor 4 S236.S249 57.47;60.55 FVLKASLSAPGSEYG.YGSPSVISVSKGSPD0.202692 0.198338 0.212303 0.139721 0.112216 0.118214 0.123384 0.204444 0.603508 0.392371 0.00096 -0.72855
O43491_eVAENQQNQSSDPEEEkGSQPPPAAEsQSSLRR_S27_S29_S30_1O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S55.S57.S58 30.82;30.82;30.82 QPPPAAESQSSLRRQ.PPAAESQSSLRRQKR.PAAESQSSLRRQKRE0.238973 0.246089 0.311849 0.109739 0.096673 0.103933 0.103448 0.265637 0.389435 0.051724 0.002313 -1.36055
O43491_eVAENQQNQSSDPEEEkGSQPPPAAEsQSSLRR_S29_S30_1O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S57.S58 49.67;49.67 PPAAESQSSLRRQKR.PAAESQSSLRRQKRE0.130656 0.283336 0.241282 0.063879 0.087497 0.058647 0.070007 0.218425 0.32051 0.073189 0.03292 -1.64156
O43491_gSQPPPAAESQsSLRR_S13_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S58 99.97 PAAESQSSLRRQKRE 0.15795 0.179565 0.202408 0.06264 0.095724 0.110906 0.089756 0.179974 0.498719 0.895897 0.009279 -1.0037
O43491_qksYTLVVAk_S3_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87 88.4 PWLKKQKSYTLVVAK 0.236715 0.224661 0.220368 0.095953 0.090527 0.114489 0.100323 0.227248 0.441469 0.625395 0.000131 -1.17962
O43491_qksYTLVVAk_S3_Y4_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87.Y88 49.9;49.9 PWLKKQKSYTLVVAK.WLKKQKSYTLVVAKD0.246455 0.24349 0.228328 0.094276 0.115467 0.102519 0.104087 0.239425 0.43474 0.906174 8.44E-05 -1.20178
O43491_qksYTLVVAk_S3_Y4_T5_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87.Y88.T89 33.33;33.33;33.33 PWLKKQKSYTLVVAK.WLKKQKSYTLVVAKD.LKKQKSYTLVVAKDG0.247645 0.263422 0.212647 0.103131 0.111406 0.13387 0.116135 0.241238 0.481414 0.545071 0.002066 -1.05465
O43491_sPTkAPHLQLIEGk_S1_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S598 99.92 DGRREVRSPTKAPHL 0.15254 0.177065 0.192528 0.136138 0.105252 0.11475 0.118713 0.174044 0.682088 0.761983 0.020134 -0.55197
O43491_sYTLVVAk_S1_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87 92.44 PWLKKQKSYTLVVAK 0.229463 0.256626 0.205375 0.071455 0.109592 0.085628 0.088892 0.230488 0.385666 0.722201 0.001572 -1.37457
O43516_aLDDkPPPPPPPVGNRPsIHR_S18_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S276 100 PPVGNRPSIHREAVP 0.220387 0.255492 0.246427 0.085991 0.097279 0.086458 0.089909 0.240768 0.373427 0.218778 0.000173 -1.4211
O43516_nLsLSSSTPPLPSPGR_S3_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S340 99.45 RLPQRNLSLSSSTPP 0.264575 0.240137 0.24572 0.080983 0.113957 0.105464 0.100135 0.250144 0.400309 0.71747 0.000263 -1.32081
O43516_nLSLsSSTPPLPSPGR_S3_S5_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S340.S342 49.67;49.67 RLPQRNLSLSSSTPP.PQRNLSLSSSTPPLP0.198184 0.186634 0.149295 0.075181 0.071636 0.066659 0.071159 0.178038 0.399684 0.054598 0.00203 -1.32307
O43566_sLPLGVEELGQLPPVEGPGGRPLR_S1_1 O43566 RGS14 10636 regulator of G-protein signaling 14 S218 100 PKLKPGKSLPLGVEE 0.1838 0.219378 0.242482 0.107781 0.158102 0.085018 0.116967 0.21522 0.543477 0.76908 0.023378 -0.87971
O43566_sLPLGVEELGQLPPVEGPGGRPLRk_S1_1 O43566 RGS14 10636 regulator of G-protein signaling 14 S218 100 PKLKPGKSLPLGVEE 0.182366 0.188962 0.166816 0.119958 0.128383 0.108973 0.119105 0.179381 0.663975 0.845762 0.002221 -0.5908
O43572_kQPsHmEAAHFGDLGR_S4_1 O43572 AKAP10 11216 A-kinase anchoring protein 10 S96 100 ATLKKQPSHMEAAHF 0.224844 0.265682 0.197986 0.121668 0.133856 0.093179 0.116234 0.229504 0.506459 0.545507 0.007997 -0.98148
O43741_dLSsSPPGPYGQEmYAFR_S3_S4_S5_1 O43741 PRKAB2 5565 protein kinase AMP-activated non-catalytic subunit beta 2S182.S183.S184 33.33;33.33;33.33 ETSCRDLSSSPPGPY.TSCRDLSSSPPGPYG.SCRDLSSSPPGPYGQ0.186334 0.195023 0.227915 0.144592 0.154773 0.111209 0.136858 0.20309 0.673876 0.961742 0.022218 -0.56944
O43741_dLSSsPPGPYGQEmYAFR_S5_1 O43741 PRKAB2 5565 protein kinase AMP-activated non-catalytic subunit beta 2S184 86.91 SCRDLSSSPPGPYGQ 0.185806 0.183223 0.214753 0.144971 0.14603 0.125517 0.138839 0.194594 0.713482 0.606564 0.009997 -0.48705
O60264_gGPEGVAAQAVASAAsAGPADAEMEEIFDDASPGkQk_S32_1O60264 SMARCA5 8467 SWI/SNF related, matrix associated, actin dependent regulator of chromatin, subfamily a, member 5S66 100 EEIFDDASPGKQKEI 0.170204 0.175565 0.198887 0.093961 0.098764 0.118096 0.103607 0.181552 0.570673 0.824782 0.002462 -0.80926
O60281_sPDkTESSLQVITVTSEQcNTNALTNTQTk_S1_1 O60281 ZNF292 23036 zinc finger protein 292 S2049 93.33 KQLVEKKSPDKTESS 0.146991 0.152611 0.163407 0.130541 0.110332 0.074161 0.105011 0.154336 0.680404 0.157199 0.045424 -0.55554
O60293_kPISDNsFSSDEEQSTGPIk_S7_1 O60293 ZFC3H1 196441 zinc finger C3H1-type containing S1301 77.88 RKPISDNSFSSDEEQ 0.178322 0.25582 0.234302 0.126204 0.156811 0.124216 0.135744 0.222815 0.609223 0.345183 0.02656 -0.71496
O60293_kPISDNSFsSDEEQSTGPIk_S9_1 O60293 ZFC3H1 196441 zinc finger C3H1-type containing S1303 98.48 PISDNSFSSDEEQST 0.22055 0.241303 0.23651 0.136051 0.173252 0.125836 0.145046 0.232788 0.623084 0.318727 0.005046 -0.6825
O60293_rIsTSDILSEk_S3_1 O60293 ZFC3H1 196441 zinc finger C3H1-type containing S352 99.48 QNLTRRISTSDILSE 0.198088 0.24033 0.229368 0.066389 0.114654 0.091271 0.090771 0.222596 0.407784 0.903971 0.002189 -1.29412
O60346_rPGHPAQPLPLPQTAsSPQPQQk_S16_1 O60346 PHLPP1 23239 PH domain and leucine rich repeat protein phosphatase 1S411 76.96 LPLPQTASSPQPQQK 0.201845 0.174064 0.185502 0.128672 0.134105 0.1158 0.126192 0.187137 0.67433 0.623886 0.0033 -0.56847
O60346_rPGHPAQPLPLPQTASsPQPQQk_T14_S16_S17_1 O60346 PHLPP1 23239 PH domain and leucine rich repeat protein phosphatase 1T409.S411.S412 33.33;33.33;33.33 QPLPLPQTASSPQPQ.LPLPQTASSPQPQQK.PLPQTASSPQPQQKA0.206865 0.198643 0.193478 0.146464 0.141338 0.109526 0.132443 0.199662 0.663334 0.204364 0.005284 -0.59219
O60493_rRYsDFEWLR_S4_1 O60493 SNX3 8724 sorting nexin 3 S72 99.75 STVRRRYSDFEWLRS 0.230664 0.22501 0.201001 0.143439 0.136226 0.139356 0.139674 0.218891 0.638095 0.100189 0.001055 -0.64816
O60496_qAtADRDPAGLQHVQPAGQDFSASGWQPGTEYDNVVLkk_T3_1O60496 DOK2 9046 docking protein 2 T373 99.97 EAWRRQATADRDPAG 0.229115 0.225419 0.178716 0.090734 0.12506 0.117731 0.111175 0.211083 0.526688 0.585695 0.006605 -0.92498
O60664_eLVSskVSGAQEmVSSAk_S4_1 O60664 PLIN3 10226 perilipin 3 S126 82.8 ADTKELVSSKVSGAQ 0.148799 0.227052 0.112146 0.051613 0.06874 0.071561 0.063971 0.162666 0.39327 0.065442 0.045728 -1.34641
O60664_eLVSSkVsGAQEMVSSAk_S4_S5_S8_1 O60664 PLIN3 10226 perilipin 3 S126.S127.S130 33.33;33.33;33.33 ADTKELVSSKVSGAQ.DTKELVSSKVSGAQE.ELVSSKVSGAQEMVS0.228534 0.247009 0.18368 0.080388 0.079758 0.108011 0.089386 0.219741 0.406777 0.39409 0.003417 -1.29769



O60664_eLVSSkVsGAQEMVSSAk_S8_1 O60664 PLIN3 10226 perilipin 3 S130 97.72 ELVSSKVSGAQEMVS 0.228348 0.239112 0.181147 0.075696 0.085456 0.109596 0.090249 0.216202 0.417431 0.485254 0.00353 -1.26039
O60861_rYYVNTTTNETTWERPSSSPGIPAsPGSHR_S25_1 O60861 GAS7 8522 growth arrest specific 7 S117 97.66 SSPGIPASPGSHRSS 0.208014 0.203077 0.190299 0.157212 0.157797 0.139008 0.151339 0.200463 0.754946 0.845487 0.003763 -0.40555
O60934_iPNyQLSPTkLPSINk_S7_1 O60934 NBN 4683 nibrin S432 89.44 RIPNYQLSPTKLPSI 0.169039 0.206957 0.152241 0.093888 0.137767 0.122572 0.118076 0.176079 0.670584 0.77451 0.048527 -0.57651
O75044_hNGIDGLIPHQYIVVQDTEDGVVERSsPk_S26_S27_1O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S795.S796 50;50 EDGVVERSSPKSEIE.DGVVERSSPKSEIEV0.187728 0.234772 0.206446 0.128496 0.146128 0.072179 0.115601 0.209649 0.551404 0.546541 0.022854 -0.85882
O75044_sFNNHRPMDPEVIAQDIEATmNSALNELR_S1_1 O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S930 100 ATAGRSKSFNNHRPM 0.183115 0.236266 0.206155 0.084324 0.109156 0.067419 0.086966 0.208512 0.41708 0.765722 0.003432 -1.2616
O75044_sksFNNHRPMDPEVIAQDIEATmNSALNELR_S3_1 O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S930 95.46 ATAGRSKSFNNHRPM 0.193012 0.244341 0.33755 0.076804 0.099511 0.082029 0.086114 0.258301 0.333388 0.051331 0.015896 -1.58473
O75113_nkAGtPVSELTk_T5_1 O75113 N4BP1 9683 NEDD4 binding protein 1 T242 98.65 EARNKAGTPVSELTK 0.217445 0.196353 0.234766 0.166144 0.16102 0.160429 0.162531 0.216188 0.751805 0.05199 0.008854 -0.41157
O75113_qFsLENVQEGEILHDAk_S3_1 O75113 N4BP1 9683 NEDD4 binding protein 1 S300 100 RHTKKQFSLENVQEG 0.209104 0.185653 0.20131 0.115081 0.113975 0.106565 0.111873 0.198689 0.563058 0.261385 0.000301 -0.82864
O75151_rPsASSPNNNTAAk_S3_1 O75151 PHF2 5253 PHD finger protein 2 S1056 89 FLTQRRPSASSPNNN 0.174262 0.1944 0.28713 0.099009 0.14378 0.091746 0.111512 0.218597 0.510124 0.359488 0.049289 -0.97108
O75152_dSLVLPPTQSSSDSsPPEVSGPSSSQMSMk_S12_S15_1O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S735.S738 42.94;42.94 LPPTQSSSDSSPPEV.TQSSSDSSPPEVSGP0.174306 0.179415 0.191973 0.138243 0.138302 0.135887 0.137477 0.181898 0.755794 0.044876 0.012209 -0.40394
O75152_dSLVLPPTQSSSDSsPPEVSGPSSSQMSMk_S14_S15_1O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S737.S738 49.63;49.63 PTQSSSDSSPPEVSG.TQSSSDSSPPEVSGP0.14666 0.167629 0.169753 0.087613 0.101046 0.13276 0.10714 0.161347 0.664033 0.465252 0.023845 -0.59067
O75152_dSLVLPPTQSSSDsSPPEVSGPSSSQMSMk_S15_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S738 74.06 TQSSSDSSPPEVSGP 0.134617 0.167065 0.150509 0.094883 0.094007 0.10007 0.09632 0.15073 0.639022 0.078374 0.004701 -0.64606
O75152_kFsAGGDSDPPLk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S290 100 RLGKRKFSAGGDSDP 0.195801 0.290945 0.217147 0.062521 0.085001 0.043296 0.063606 0.234631 0.271089 0.297611 0.005419 -1.88316
O75152_kFsAGGDSDPPLkR_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S290 99.72 RLGKRKFSAGGDSDP 0.26226 0.283409 0.230322 0.081382 0.090252 0.066585 0.079407 0.258663 0.306988 0.333536 0.000448 -1.70375
O75152_kVEAPETNIDktPk_T12_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A T321 100 PETNIDKTPKKAQVS 0.243716 0.190739 0.22709 0.164531 0.132311 0.118261 0.138367 0.220515 0.627475 0.867892 0.016803 -0.67237
O75152_lSSAsTGkPPLSVEDDFEk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S759 86.02 MKTRRLSSASTGKPP 0.239672 0.265291 0.291099 0.097891 0.160112 0.109307 0.122437 0.265354 0.461409 0.752058 0.00412 -1.11588
O75152_rkFsAGGDSDPPLk_S4_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S290 99.46 RLGKRKFSAGGDSDP 0.198649 0.17706 0.17407 0.049679 0.083376 0.086842 0.073299 0.18326 0.399974 0.598253 0.001481 -1.32202
O75152_rLSSAsTGkPPLSVEDDFEk_S13_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S768 87.87 STGKPPLSVEDDFEK 0.210243 0.278593 0.179853 0.060136 0.107422 0.053085 0.073548 0.222896 0.329964 0.50898 0.011542 -1.59962
O75152_rLsSASTGkPPLSVEDDFEk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S758 84.48 SMKTRRLSSASTGKP 0.225745 0.274219 0.216033 0.077864 0.124561 0.064565 0.088997 0.238666 0.372894 0.989192 0.004262 -1.42316
O75179_aPsPAPSSVPLGSEkPSNVSQDR_S3_1 O75179 ANKRD17 26057 ankyrin repeat domain 17 S2401 97.71 SSGVRAPSPAPSSVP 0.17462 0.246065 0.200897 0.087201 0.150607 0.095437 0.111082 0.207194 0.536125 0.953018 0.029022 -0.89936
O75179_nAsILLEELDLEk_S3_1 O75179 ANKRD17 26057 ankyrin repeat domain 17 S1457 100 AEANKNASILLEELD 0.198231 0.194902 0.187995 0.059204 0.101357 0.089514 0.083358 0.19371 0.430326 0.109065 0.001028 -1.2165
O75376_gHsFADPASNLGLEDIIRk_S3_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S2253 100 SVSSRGHSFADPASN 0.171175 0.194186 0.173647 0.077513 0.143254 0.085223 0.101997 0.179669 0.567693 0.219944 0.024193 -0.81682
O75376_hEAPSsPISGQPcGDDQNASPSk_S6_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S158 92.78 GKHEAPSSPISGQPC 0.211497 0.225494 0.26106 0.116003 0.149285 0.147744 0.137678 0.232684 0.591693 0.701762 0.006567 -0.75708
O75376_ktPEVVQSTRPIIEGSISQGTPIkFDNNSGQSAIk_T2_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 T1367 90.52 LTQESRKTPEVVQST 0.173683 0.15333 0.212674 0.125857 0.102051 0.098238 0.108715 0.179896 0.604323 0.395315 0.02154 -0.72661
O75376_qQQLEEEAAkPPEPEkPVsPPPVEQk_S19_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S224 100 PEPEKPVSPPPVEQK 0.170348 0.205311 0.207857 0.125788 0.15018 0.121469 0.132479 0.194505 0.681107 0.705949 0.014577 -0.55405
O75376_rPsLLSEFHPGSDRPQER_S3_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S70 100 QQLRRRPSLLSEFHP 0.197993 0.256619 0.281106 0.099215 0.129932 0.080387 0.103178 0.245239 0.420724 0.51069 0.007643 -1.24906
O75376_rRPsLLSEFHPGSDRPQER_S4_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S70 98.36 QQLRRRPSLLSEFHP 0.20014 0.214163 0.215967 0.139536 0.141663 0.132821 0.138006 0.21009 0.656892 0.442078 0.00022 -0.60627
O75376_sHVSSEPYEPIsPPQVPVVHEk_S12_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S2151 100 SEPYEPISPPQVPVV 0.177439 0.228206 0.244381 0.156669 0.158869 0.133978 0.149839 0.216676 0.691535 0.269352 0.036822 -0.53213
O75376_sPGSISYLPSFFTk_S1_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S2184 99.23 EQRNDARSPGSISYL 0.218658 0.199391 0.221666 0.107999 0.139659 0.096472 0.11471 0.213238 0.537943 0.452144 0.002562 -0.89447
O75385_nLQsPTQFQTPR_S4_1 O75385 ULK1 8408 unc-51 like autophagy activating kinase 1 S450 100 RIERNLQSPTQFQTP 0.225424 0.27814 0.332365 0.109875 0.17201 0.120567 0.134151 0.278643 0.481443 0.556953 0.016462 -1.05456
O75385_nRtLPDLSEVGPFHGQPLGPGLRPGEDPk_T3_1 O75385 ULK1 8408 unc-51 like autophagy activating kinase 1 T660 100 MTPPRNRTLPDLSEV 0.203584 0.37061 0.354312 0.094048 0.147621 0.076332 0.106001 0.309502 0.342487 0.279504 0.023798 -1.54588
O75396_aNNLsSLSk_S5_S6_1 O75396 SEC22B 9554 SEC22 homolog B, vesicle trafficking protein S174.S175 50;50 DSKANNLSSLSKKYR.SKANNLSSLSKKYRQ0.201661 0.170753 0.194763 0.128233 0.118738 0.129014 0.125328 0.189059 0.662905 0.221158 0.003032 -0.59313
O75396_aNNLSSLsk_S8_1 O75396 SEC22B 9554 SEC22 homolog B, vesicle trafficking protein S177 99.35 ANNLSSLSKKYRQDA 0.161683 0.146708 0.147068 0.094718 0.108941 0.101605 0.101755 0.15182 0.670235 0.81871 0.001457 -0.57726
O75396_nLGsINTELQDVQR_S4_1 O75396 SEC22B 9554 SEC22 homolog B, vesicle trafficking protein S137 100 CARRNLGSINTELQD 0.144047 0.165952 0.156533 0.085881 0.113155 0.095308 0.098115 0.155511 0.63092 0.772465 0.00492 -0.66447
O75396_rNLGsINTELQDVQR_S5_1 O75396 SEC22B 9554 SEC22 homolog B, vesicle trafficking protein S137 100 CARRNLGSINTELQD 0.176471 0.199914 0.181947 0.080711 0.112913 0.124279 0.105968 0.18611 0.569381 0.454962 0.005698 -0.81253
O75420_sLsVPDSGR_S3_1 O75420 GIGYF1 64599 GRB10 interacting GYF protein 1 S638 99.91 PTMSRSLSVPDSGRL 0.246249 0.27595 0.278388 0.12705 0.138298 0.104948 0.123432 0.266862 0.462531 0.946883 0.000546 -1.11238
O75427_gSALGDLAPSRPPsFsPcPAEDLFPGHR_S10_S14_2 O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S275.S279 99.95;87.41 ALGDLAPSRPPSFSP.LAPSRPPSFSPCPAE0.374494 0.446008 0.393136 0.180111 0.209065 0.095373 0.161517 0.404546 0.399254 0.56552 0.003803 -1.32462
O75427_gSALGDLAPsRPPsFSPcPAEDLFPGHR_S10_S14_S16_2O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S275.S279.S281 99.88;50.06;50.06 ALGDLAPSRPPSFSP.LAPSRPPSFSPCPAE.PSRPPSFSPCPAEDL0.376494 0.390727 0.329026 0.137066 0.212307 0.080621 0.143331 0.365416 0.392242 0.385985 0.006382 -1.35018
O75427_gSALGDLAPSRPPSFsPcPAEDLFPGHR_S16_1 O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S281 89.37 PSRPPSFSPCPAEDL 0.18169 0.304526 0.225482 0.074618 0.126285 0.083031 0.094645 0.237233 0.398953 0.330964 0.022279 -1.32571
O75427_sSSQSGSGPsSPDSVLRPR_S11_1 O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S521 99.96 QSGSGPSSPDSVLRP 0.175506 0.189438 0.152995 0.094486 0.135508 0.123808 0.117934 0.172646 0.683096 0.861845 0.027713 -0.54984
O75427_sSSQSGSGPSSPDSVLRPR_S3_1 O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S513 86.73 SFLFRSSSQSGSGPS 0.214032 0.223715 0.170522 0.097525 0.117089 0.094785 0.103133 0.202756 0.508654 0.311271 0.005004 -0.97524
O75494_nVYsSSR_S4_1 O75494 SRSF10 10772 serine and arginine rich splicing factor 10 S106 93.84 KEGRNVYSSSRYDDY 0.17735 0.201247 0.223238 0.080526 0.123404 0.073215 0.092382 0.200612 0.4605 0.83483 0.006182 -1.11873
O75494_nVYsSSRYDDYDR_S4_S5_1 O75494 SRSF10 10772 serine and arginine rich splicing factor 10 S106.S107 45.39;45.39 KEGRNVYSSSRYDDY.EGRNVYSSSRYDDYD0.214412 0.187186 0.155341 0.08309 0.124972 0.061551 0.089871 0.185646 0.484098 0.913323 0.019242 -1.04663
O75494_nVYsSSRYDDYDR_Y3_1 O75494 SRSF10 10772 serine and arginine rich splicing factor 10 Y105 90.52 AKEGRNVYSSSRYDD 0.211077 0.219389 0.171208 0.10554 0.130822 0.062689 0.099684 0.200558 0.497031 0.717291 0.015316 -1.00859
O75592_aPsPHVVQENLHSEVVEVcTSSTLk_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S2920 100 GSENRAPSPHVVQEN 0.178245 0.219174 0.234373 0.136381 0.113225 0.124095 0.124567 0.210597 0.591495 0.274767 0.008858 -0.75756
O75592_sTSVPAPYISVTPDASPNVFEEPESNMk_S1_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3424 76.2 DEMRYLRSTSVPAPY 0.193106 0.223679 0.177269 0.129071 0.162661 0.134598 0.14211 0.198018 0.717663 0.736442 0.031008 -0.47862
O75592_sTSVPAPYISVTPDASPNVFEEPESNmk_S1_T2_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3424.T3425.S342633.3;33.3;33.3 DEMRYLRSTSVPAPY.EMRYLRSTSVPAPYI.MRYLRSTSVPAPYIS0.181932 0.220304 0.182338 0.122783 0.152281 0.145599 0.140221 0.194858 0.719606 0.660041 0.024563 -0.47472
O75592_sYsVVASEYDk_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3478 99.72 TVFQRSYSVVASEYD 0.237615 0.205644 0.167724 0.092731 0.091524 0.109204 0.09782 0.203661 0.480306 0.147649 0.007269 -1.05797
O75592_sySVVASEYDkQHSILPAR_S1_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3476 97.89 KRTVFQRSYSVVASE 0.256976 0.227479 0.21346 0.114255 0.079642 0.142648 0.112182 0.232638 0.482216 0.662672 0.005667 -1.05225
O75592_sySVVASEYDkQHSILPAR_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3478 85.8 TVFQRSYSVVASEYD 0.216704 0.220839 0.201866 0.142354 0.092661 0.140564 0.125193 0.213136 0.587384 0.222658 0.007011 -0.76762
O75717_sHILEDDENsVDISMLk_S10_1 O75717 WDHD1 11169 WD repeat and HMG-box DNA binding protein 1 S383 100 ILEDDENSVDISMLK 0.193181 0.216187 0.156635 0.102544 0.112465 0.105498 0.106836 0.188667 0.566265 0.055934 0.009639 -0.82045
O75925_tcPSLSPTsPLNNk_S9_1 O75925 PIAS1 8554 protein inhibitor of activated STAT 1 S488 100 CPSLSPTSPLNNKGI 0.183308 0.183991 0.184739 0.14932 0.130185 0.133477 0.137661 0.184013 0.748105 0.009744 0.015489 -0.41869
O75925_tPSLPAVDTSYINTSLIQDYR_S3_1 O75925 PIAS1 8554 protein inhibitor of activated STAT 1 S510 92.48 SPVSRTPSLPAVDTS 0.164838 0.239981 0.298848 0.089421 0.150985 0.104109 0.114839 0.234555 0.489601 0.372865 0.049592 -1.03032
O76021_aTNEsEDEIPQLVPIGk_S5_1 O76021 RSL1D1 26156 ribosomal L1 domain containing 1 S361 100 QVKATNESEDEIPQL 0.20163 0.164839 0.189025 0.120957 0.130121 0.163278 0.138119 0.185165 0.745923 0.827085 0.048676 -0.4229
O76021_atNESEDEIPQLVPIGk_T2_S5_1 O76021 RSL1D1 26156 ribosomal L1 domain containing 1 T358.S361 50;50 GKAQVKATNESEDEI.QVKATNESEDEIPQL0.200686 0.161972 0.198832 0.116052 0.131679 0.15643 0.13472 0.187163 0.719802 0.93013 0.038312 -0.47433
O94761_yHGLsPSSQAR_S5_1 O94761 RECQL4 9401 RecQ like helicase 4 S323 98.58 NPRYHGLSPSSQARA 0.247925 0.213169 0.252859 0.14835 0.192592 0.144973 0.161972 0.237984 0.680598 0.797163 0.01842 -0.55513
O94804_sQkASQSRPNSSALETLGGEk_S5_1 O94804 STK10 6793 serine/threonine kinase 10 S448 82.09 ANRSQKASQSRPNSS 0.149217 0.19785 0.181626 0.101986 0.132696 0.106573 0.113752 0.176231 0.645471 0.618402 0.022112 -0.63158
O94804_sQkASQSRPNSsALETLGGEk_S5_S7_1 O94804 STK10 6793 serine/threonine kinase 10 S448.S450 46.47;46.47 ANRSQKASQSRPNSS.RSQKASQSRPNSSAL0.157845 0.186527 0.180419 0.111139 0.115459 0.104981 0.110526 0.174931 0.63183 0.216626 0.002225 -0.66239
O94806_sVVGTPAYLAPEVLR_S1_1 O94806 PRKD3 23683 protein kinase D3 S735 100 GEKSFRRSVVGTPAY 0.179666 0.185236 0.209322 0.132479 0.136535 0.104314 0.124443 0.191408 0.650145 0.892971 0.007946 -0.62117
O94885_rVsQDLEVEkPDASPTSLQLR_S3_1 O94885 SASH1 23328 SAM and SH3 domain containing 1 S90 100 ELRKRRVSQDLEVEK 0.173774 0.1857 0.213681 0.106372 0.130185 0.11208 0.116213 0.191052 0.608279 0.538399 0.005656 -0.7172
O94885_tcSFGGFDLTNR_T1_1 O94885 SASH1 23328 SAM and SH3 domain containing 1 T405 96.94 GSLSHGRTCSFGGFD 0.240765 0.198658 0.183108 0.048566 0.131397 0.148041 0.109334 0.207511 0.526885 0.477301 0.049577 -0.92444
O94906_gyLTDLNSMIPTHGGDINDIkk_T4_1 O94906 PRPF6 24148 pre-mRNA processing factor 6 T275 99.32 VDPKGYLTDLNSMIP 0.131552 0.155353 0.139228 0.056726 0.073149 0.075374 0.068416 0.142044 0.481654 0.825551 0.001296 -1.05393
O94906_gYLtDLNSmIPTHGGDINDIkk_Y2_1 O94906 PRPF6 24148 pre-mRNA processing factor 6 Y273 69.37 TVVDPKGYLTDLNSM 0.162592 0.176741 0.167042 0.088565 0.094008 0.087245 0.089939 0.168792 0.532842 0.394183 7.16E-05 -0.90822
O94913_qQQHRLsVDANLQIPk_S7_1 O94913 PCF11 51585 PCF11 cleavage and polyadenylation factor subunit S645 100 KQQQHRLSVDANLQI 0.162113 0.177766 0.145213 0.09187 0.123784 0.10661 0.107422 0.161697 0.664338 0.980913 0.014591 -0.59001
O94913_sPFNDRFPLk_S1_1 O94913 PCF11 51585 PCF11 cleavage and polyadenylation factor subunit S705 100 GVREEQRSPFNDRFP 0.202529 0.175338 0.178761 0.096496 0.13317 0.097345 0.109004 0.185542 0.587487 0.667156 0.006652 -0.76737
O94915_rRsNTLDIMDGR_S3_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1957 90.58 RRGDRRRSNTLDIMD 0.199725 0.19981 0.188631 0.094695 0.098384 0.09299 0.095357 0.196055 0.486376 0.310559 1.54E-05 -1.03986
O94915_rRsNTLDImDGR_S3_T5_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1957.T1959 50;50 RRGDRRRSNTLDIMD.GDRRRSNTLDIMDGR0.245216 0.20966 0.171496 0.120404 0.097582 0.131815 0.1166 0.208791 0.558456 0.365368 0.017313 -0.84048
O94915_tRsLSSLR_S5_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1980 99.16 LARTRSLSSLREKGM 0.165435 0.175789 0.192103 0.117593 0.144066 0.122623 0.128094 0.177776 0.720538 0.955391 0.011479 -0.47285
O94967_sLNPALDGLTcGLTSHDkR_S1_1 O94967 WDR47 22911 WD repeat domain 47 S312 100 ADAYMTRSLNPALDG 0.214614 0.232914 0.158397 0.115544 0.116457 0.128812 0.120271 0.201975 0.595475 0.070282 0.023176 -0.74789
O95104_sFGNRVENDRER_S1_1 O95104 SCAF4 57466 SR-related CTD associated factor 4 S1004 100 QERFGRRSFGNRVEN 0.151243 0.197469 0.180941 0.121456 0.141256 0.089451 0.117388 0.176551 0.664894 0.890674 0.043265 -0.5888
O95239_qLEEsVSEkEQQLLSTLk_S5_1 O95239 KIF4A 24137 kinesin family member 4A S951 90.65 AEKQLEESVSEKEQQ 0.1782 0.209691 0.19591 0.098864 0.131234 0.155909 0.128669 0.1946 0.661196 0.466822 0.025011 -0.59685
O95243_sLSsGSNFcSEQk_S3_S4_1 O95243 MBD4 8930 methyl-CpG binding domain 4, DNA glycosylase S318.S319 48.66;48.66 KKKERSLSSGSNFCS.KKERSLSSGSNFCSE0.212333 0.182262 0.206328 0.109341 0.131639 0.133008 0.124663 0.200308 0.622358 0.821489 0.003207 -0.68418
O95365_gGAPDPSPGATATPGAPAQPSsPDAR_S22_1 O95365 ZBTB7A 51341 zinc finger and BTB domain containing 7A S526 98.98 GAPAQPSSPDARRNG 0.204454 0.252712 0.315451 0.124049 0.173246 0.148978 0.148757 0.257539 0.577611 0.326863 0.036347 -0.79183
O95365_vRGGAPDPSPGATATPGAPAQPSsPDAR_S23_S24_1O95365 ZBTB7A 51341 zinc finger and BTB domain containing 7A S525.S526 50;50 PGAPAQPSSPDARRN.GAPAQPSSPDARRNG0.165869 0.296916 0.238608 0.111752 0.141748 0.106879 0.120126 0.233798 0.513805 0.152786 0.044927 -0.96071
O95394_sTIGVmVtASHNPEEDNGVk_T8_1 O95394 PGM3 5238 phosphoglucomutase 3 T62 85.33 STIGVMVTASHNPEE 0.220549 0.182289 0.189723 0.117273 0.1563 0.132062 0.135211 0.197521 0.684543 0.970824 0.01884 -0.54679
O95394_sTIGVMVTAsHNPEEDNGVk_T8_S10_1 O95394 PGM3 5238 phosphoglucomutase 3 T62.S64 49.35;49.35 STIGVMVTASHNPEE.IGVMVTASHNPEEDN0.185942 0.19077 0.165255 0.103656 0.111249 0.102223 0.105709 0.180656 0.585142 0.227072 0.000838 -0.77314
O95453_eLsPAGSISk_S3_1 O95453 PARN 5073 poly (A)-specific ribonuclease S619 100 KRMKKELSPAGSISK 0.200362 0.210386 0.195052 0.125362 0.155324 0.172346 0.151011 0.201933 0.747824 0.193598 0.024364 -0.41923
O95453_nNsFTAPSTVGk_S3_1 O95453 PARN 5073 poly (A)-specific ribonuclease S557 99.49 NHYYRNNSFTAPSTV 0.259991 0.241747 0.246498 0.106513 0.121416 0.093007 0.106979 0.249412 0.428924 0.614576 0.000133 -1.22121
O95628_sPFEGAVTESQSLFSDNFR_S1_1 O95628 CNOT4 4850 CCR4-NOT transcription complex subunit 4 S324 100 SSNHSARSPFEGAVT 0.16111 0.169702 0.179001 0.130057 0.139851 0.095854 0.121921 0.169938 0.717443 0.260936 0.028375 -0.47906
O95685_sLScLSDLDGGVALEPR_S1_1 O95685 PPP1R3D 5509 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3D S23 90.36 SRKLGPRSLSCLSDL 0.188443 0.195479 0.214222 0.106938 0.126884 0.114164 0.115995 0.199381 0.581777 0.729632 0.000988 -0.78146
O95685_sLScLSDLDGGVALEPR_S1_S3_1 O95685 PPP1R3D 5509 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3D S23.S25 50;50 SRKLGPRSLSCLSDL.KLGPRSLSCLSDLDG0.239278 0.286636 0.227398 0.056578 0.104777 0.055547 0.0723 0.251104 0.28793 0.892379 0.001821 -1.79621
O95685_sLscLSDLDGGVALEPR_S6_1 O95685 PPP1R3D 5509 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3D S28 98.07 PRSLSCLSDLDGGVA 0.193156 0.259882 0.227806 0.080754 0.121234 0.098181 0.100056 0.226948 0.440878 0.540405 0.004908 -1.18155
O95772_nIHsINPTQLmAR_S4_1 O95772 STARD3NL 83930 STARD3 N-terminal like S27 100 ASLRNIHSINPTQLM 0.159166 0.168679 0.160337 0.084479 0.10992 0.128819 0.107739 0.162727 0.662086 0.103103 0.014046 -0.59491



O95835_sNsFNNPLGNR_S3_1 O95835 LATS1 9113 large tumor suppressor kinase 1 S464 93.46 NIPVRSNSFNNPLGN 0.17676 0.177297 0.209661 0.109335 0.160231 0.102265 0.123944 0.187906 0.659605 0.524005 0.039569 -0.60032
O95983_vRYDsSNQVk_S5_S6_1 O95983 MBD3 53615 methyl-CpG binding domain protein 3 S85.S86 50;50 RQRVRYDSSNQVKGK.QRVRYDSSNQVKGKP0.160898 0.205565 0.214708 0.053943 0.094816 0.095631 0.081463 0.193723 0.420514 0.813313 0.006508 -1.24977
O96017_kFQDLLSEENESTALPQVLAQPStSR_S23_1 O96017 CHEK2 11200 checkpoint kinase 2 S516 85.57 PQVLAQPSTSRKRPR 0.248512 0.232756 0.244159 0.101378 0.093085 0.105813 0.100092 0.241809 0.41393 0.773388 1.9E-05 -1.27254
O96028_nRAsTAASSALGFSk_S4_T5_1 O96028 NSD2 7468 nuclear receptor binding SET domain protein 2 S604.T605 50;50 LKKRNRASTAASSAL.KKRNRASTAASSALG0.249277 0.209134 0.191114 0.093595 0.098571 0.099244 0.097137 0.216508 0.448652 0.02125 0.019216 -1.15633
P00338_dQLIyNLLkEEQTPQNk_Y5_1 P00338 LDHA 3939 lactate dehydrogenase A Y10 100 TLKDQLIYNLLKEEQ 0.147632 0.192137 0.211483 0.082193 0.098487 0.094641 0.091774 0.183751 0.499447 0.12676 0.009247 -1.0016
P01584_dSQQksLVMSGPYELk_S6_1 P01584 IL1B 3553 interleukin 1 beta S133 91.31 LRDSQQKSLVMSGPY 0.220354 0.197775 0.205185 0.126387 0.107905 0.101089 0.111794 0.207771 0.538061 0.872057 0.000675 -0.89416
P04792_lAtQSNEITIPVTFESR_T3_1 P04792 HSPB1 3315 heat shock protein family B T174 88.41 APMPKLATQSNEITI 0.209668 0.215897 0.239718 0.105827 0.14386 0.116423 0.122037 0.221761 0.550307 0.79001 0.002384 -0.86169
P04792_lAtQSNEITIPVTFESR_T3_S5_1 P04792 HSPB1 3315 heat shock protein family B T174.S176 50;50 APMPKLATQSNEITI.MPKLATQSNEITIPV0.205555 0.202058 0.163389 0.111958 0.146482 0.144754 0.134398 0.190334 0.706116 0.817314 0.033412 -0.50202
P04792_qLsSGVSEIR_S3_1 P04792 HSPB1 3315 heat shock protein family B S82 95.07 RALSRQLSSGVSEIR 0.162404 0.189964 0.158962 0.08215 0.133229 0.111817 0.109065 0.170443 0.639893 0.610011 0.025933 -0.6441
P04792_vsLDVNHFAPDELTVk_S2_1 P04792 HSPB1 3315 heat shock protein family B S98 100 TADRWRVSLDVNHFA 0.169056 0.224941 0.220096 0.069714 0.148199 0.06785 0.095254 0.204698 0.465342 0.626177 0.026638 -1.10364
P04792_wRVsLDVNHFAPDELTVk_S4_1 P04792 HSPB1 3315 heat shock protein family B S98 100 TADRWRVSLDVNHFA 0.230637 0.199223 0.199853 0.134171 0.150813 0.134811 0.139932 0.209904 0.666646 0.432203 0.003941 -0.58501
P05187_hVPDsGATATAYLcGVk_S5_1 P05187 ALPP 250 alkaline phosphatase, placental S114 90.39 VDKHVPDSGATATAY 0.163487 0.159221 0.155428 0.094296 0.12477 0.108289 0.109119 0.159379 0.684649 0.130602 0.005268 -0.54656
P05187_hVPDSGAtATAYLcGVk_S5_T8_T10_1 P05187 ALPP 250 alkaline phosphatase, placental S114.T117.T119 33.32;33.32;33.32 VDKHVPDSGATATAY.HVPDSGATATAYLCG.PDSGATATAYLCGVK0.144922 0.184724 0.146259 0.050116 0.087795 0.055252 0.064388 0.158635 0.405887 0.89938 0.005857 -1.30085
P05187_tyNVDkHVPDSGATATAYLcGVk_S11_1 P05187 ALPP 250 alkaline phosphatase, placental S114 97.14 VDKHVPDSGATATAY 0.195696 0.16423 0.175569 0.125195 0.114523 0.157572 0.13243 0.178498 0.741913 0.671406 0.044074 -0.43068
P05204_lsAkPAPPkPEPkPk_S2_1 P05204 HMGN2 3151 high mobility group nucleosomal binding domain 2 S29 100 QRRSARLSAKPAPPK 0.329595 0.273744 0.224861 0.085875 0.056371 0.050356 0.064201 0.276066 0.232556 0.23256 0.002758 -2.10435
P05412_nSDLLTsPDVGLLk_S7_1 P05412 JUN 3725 Jun proto-oncogene, AP-1 transcription factor subunit S63 94.58 KNSDLLTSPDVGLLK 0.269599 0.300228 0.178424 0.073735 0.089782 0.058165 0.073894 0.249417 0.296268 0.117218 0.009622 -1.75503
P05455_sPSkPLPEVTDEYk_S1_S3_1 P05455 SSB 6741 Sjogren syndrome antigen B S92.S94 50;50 DKTKIRRSPSKPLPE.TKIRRSPSKPLPEVT0.114731 0.125284 0.116693 0.083739 0.097649 0.086482 0.08929 0.118903 0.750952 0.734446 0.005198 -0.41321
P06400_kSNLDEEVNVIPPHtPVR_T15_1 P06400 RB1 5925 RB transcriptional corepressor 1 T373 100 VNVIPPHTPVRTVMN 0.210477 0.192432 0.216008 0.149431 0.121675 0.144719 0.138608 0.206306 0.671859 0.815897 0.003711 -0.57377
P06400_vNsTANAETQATSAFQTQkPLk_S3_1 P06400 RB1 5925 RB transcriptional corepressor 1 S624 90.66 GSTTRVNSTANAETQ 0.216191 0.220125 0.17591 0.069946 0.095653 0.092797 0.086132 0.204075 0.422059 0.497948 0.001937 -1.24448
P06400_vNsTANAETQATSAFQTQkPLk_S3_T4_1 P06400 RB1 5925 RB transcriptional corepressor 1 S624.T625 50;50 GSTTRVNSTANAETQ.STTRVNSTANAETQA0.1903 0.237032 0.199868 0.032612 0.05672 0.045974 0.045102 0.209067 0.21573 0.386273 0.000495 -2.2127
P06748_dELHIVEAEAmNYEGsPIkVTLATLk_S16_1 P06748 NPM1 4869 nucleophosmin S70 77.24 EAMNYEGSPIKVTLA 0.166521 0.203391 0.229835 0.134062 0.096607 0.084465 0.105045 0.199916 0.525444 0.795867 0.016002 -0.92839
P06748_dELHIVEAEAmNYEGsPIkVTLATLk_S16_T21_1 P06748 NPM1 4869 nucleophosmin S70.T75 39.71;39.71 EAMNYEGSPIKVTLA.EGSPIKVTLATLKMS0.197279 0.205103 0.275847 0.170739 0.098839 0.093974 0.121184 0.226077 0.53603 0.993156 0.040803 -0.89961
P06748_dELHIVEAEAmNYEGsPIkVTLATLk_Y13_S16_1 P06748 NPM1 4869 nucleophosmin Y67.S70 49.09;49.09 VEAEAMNYEGSPIKV.EAMNYEGSPIKVTLA0.180676 0.216008 0.229609 0.161064 0.141638 0.087564 0.130089 0.208764 0.623136 0.610901 0.040666 -0.68238
P07204_cAAPskEVVLQHVR_S5_1 P07204 THBD 7056 thrombomodulin S558 100 EYKCAAPSKEVVLQH 0.112819 0.133063 0.104861 0.092364 0.087402 0.077911 0.085892 0.116914 0.734659 0.406489 0.029972 -0.44485
P07949_rPSLDsMENQVSVDAFk_S6_1 P07949 RET 5979 ret proto-oncogene S699 96.25 ARRPSLDSMENQVSV 0.190173 0.183823 0.156476 0.117174 0.1228 0.121012 0.120329 0.176824 0.680498 0.050247 0.005708 -0.55534
P08047_sSsTGSSSSTGGGGQESQPSPLALLAATcSR_S1_S2_S3_T4_S6_S7_S8_S9_1P08047 SP1 6667 Sp1 transcription factor S40.S41.S42.T43.S45.S46.S47.S4812.33;12.33;12.33;12.33;12.33;12.33;12.33;12.33GAFSQARSSSTGSSS.AFSQARSSSTGSSSS.FSQARSSSTGSSSST.SQARSSSTGSSSSTG.ARSSSTGSSSSTGGG.RSSSTGSSSSTGGGG.SSSTGSSSSTGGGGQ.SSTGSSSSTGGGGQE0.204411 0.180957 0.224048 0.127651 0.163745 0.130001 0.140465 0.203139 0.691476 0.934031 0.021326 -0.53225
P08047_vSGLQGSDALNIQQNQTSGGsLQAGQQk_S21_1 P08047 SP1 6667 Sp1 transcription factor S379 99.97 QNQTSGGSLQAGQQK 0.202057 0.190171 0.216419 0.104619 0.11073 0.109502 0.108283 0.202882 0.533725 0.114085 0.000267 -0.90583
P08559_yHGHsmSDPGVSYR_S5_S7_1 P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S293.S295 45.72;45.72 TYRYHGHSMSDPGVS.RYHGHSMSDPGVSYR0.230024 0.257779 0.227551 0.159699 0.186892 0.153117 0.16657 0.238452 0.698547 0.935418 0.007114 -0.51757
P08567_sIRLPETIDLGALYLSmkDTEk_S1_1 P08567 PLEK 5341 pleckstrin S117 100 ARKSTRRSIRLPETI 0.188252 0.215716 0.162063 0.104904 0.102659 0.109586 0.105716 0.188677 0.560304 0.034116 0.031294 -0.83572
P08621_yDERPGPsPLPHR_S8_1 P08621 SNRNP70 6625 small nuclear ribonucleoprotein U1 subunit 70 S226 100 YDERPGPSPLPHRDR 0.141216 0.190666 0.207062 0.070469 0.119521 0.077697 0.089229 0.179648 0.496688 0.747526 0.022446 -1.00959
P09601_qRAsNkVQDSAPVETPR_S4_1 P09601 HMOX1 3162 heme oxygenase 1 S241 100 PGLRQRASNKVQDSA 0.16377 0.141028 0.151874 0.120819 0.088274 0.116312 0.108468 0.152224 0.712559 0.587699 0.022524 -0.48892
P09622_eANLAASFGksINF_S11_1 P09622 DLD 1738 dihydrolipoamide dehydrogenase S506 100 LAASFGKSINF 0.256777 0.239028 0.179008 0.140387 0.131832 0.071939 0.114719 0.224937 0.510005 0.911535 0.025919 -0.97142
P09661_skTFNPGAGLPTDk_S1_1 P09661 SNRPA1 6627 small nuclear ribonucleoprotein polypeptide A' S178 100 AKDIARRSKTFNPGA 0.165087 0.193699 0.183722 0.119073 0.111047 0.108762 0.112961 0.180836 0.624659 0.244132 0.00162 -0.67886
P0C1Z6_rTPAPPEPGsPAPGEGPSGR_S10_1 P0C1Z6 TFPT 29844 TCF3 fusion partner S180 100 PAPPEPGSPAPGEGP 0.184541 0.222762 0.177207 0.111898 0.136143 0.148769 0.13227 0.194837 0.678878 0.739643 0.024517 -0.55878
P0CG40_sSSScNLGSSLSGFAVATGGR_S1_S2_1 P0CG40 SP9 100131390 Sp9 transcription factor S53.S54 47.35;47.35 GFHPWKRSSSSCNLG.FHPWKRSSSSCNLGS0.378156 0.452845 0.353825 0.084096 0.1133 0.103885 0.100427 0.394942 0.254283 0.154041 0.000686 -1.97549
P0CG40_sSSscNLGSSLSGFAVATGGR_S3_1 P0CG40 SP9 100131390 Sp9 transcription factor S55 91.43 HPWKRSSSSCNLGSS 0.356067 0.431878 0.280711 0.105716 0.122703 0.075453 0.101291 0.356219 0.28435 0.182262 0.005092 -1.81426
P10244_gELIPISPStEVGGSGIGtPPSVLkR_S7_T19_2 P10244 MYBL2 4605 MYB proto-oncogene like 2 S393.T405 82.92;85.16 RGELIPISPSTEVGG.VGGSGIGTPPSVLKR0.172328 0.149972 0.205213 0.130255 0.107616 0.119766 0.119212 0.175838 0.677966 0.28508 0.030836 -0.56072
P10398_gGSDGTPRGsPSPASVSSGR_S10_1 P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S257 99.99 SDGTPRGSPSPASVS 0.167612 0.185763 0.201372 0.090385 0.100374 0.119304 0.103354 0.184916 0.558925 0.860865 0.003225 -0.83927
P10398_qQFYHSVQDLsGGSR_S11_1 P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S162 91.82 YHSVQDLSGGSRQHE 0.164269 0.164389 0.180535 0.105987 0.121624 0.126499 0.118037 0.169731 0.695435 0.865091 0.003257 -0.52401
P10398_qQFYHsVQDLSGGSR_S6_1 P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S157 97.42 NRQQFYHSVQDLSGG 0.333495 0.337058 0.243986 0.153446 0.153563 0.123362 0.143457 0.304847 0.470588 0.196406 0.007315 -1.08746
P10398_sTsTPNVHmVSTTAPMDSNLIQLTGQSFSTDAAGSR_S1_T2_S3_T4_1P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S212.T213.S214.T21524.8;24.8;24.8;24.8 APLQRIRSTSTPNVH.PLQRIRSTSTPNVHM.LQRIRSTSTPNVHMV.QRIRSTSTPNVHMVS0.163244 0.190342 0.198044 0.133506 0.117835 0.138775 0.130039 0.183876 0.707207 0.524065 0.011852 -0.49979
P10398_sTSTPNVHMVsTTAPMDSNLIQLTGQSFSTDAAGSR_S11_1P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S222 53.93 TPNVHMVSTTAPMDS 0.15942 0.173686 0.210853 0.132647 0.12975 0.118266 0.126887 0.18132 0.6998 0.15166 0.026943 -0.51499
P10398_stSTPNVHMVSTTAPmDSNLIQLTGQSFSTDAAGSR_T4_1P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase T215 67.14 QRIRSTSTPNVHMVS 0.173368 0.209799 0.199671 0.086206 0.139725 0.123237 0.116389 0.194279 0.599082 0.640087 0.015365 -0.73918
P10412_gTGAsGSFk_S5_1 P10412 HIST1H1E 3008 histone cluster 1 H1 family member e S102 99.55 QTKGTGASGSFKLNK 0.133976 0.152327 0.153905 0.08611 0.127193 0.098242 0.103848 0.146736 0.707723 0.431975 0.035661 -0.49874
P10412_kAsGPPVSELITk_S3_1 P10412 HIST1H1E 3008 histone cluster 1 H1 family member e S36 100 GAAKRKASGPPVSEL 0.113748 0.159059 0.134235 0.075913 0.102061 0.059226 0.079067 0.135681 0.582739 0.950395 0.035158 -0.77908
P11171_sLDGAAAVDSADRSPRPtSAPAITQGQVAEGGVLDASAkk_S1_1P11171 EPB41 2035 erythrocyte membrane protein band 4.1 S542 88.57 ASKRASRSLDGAAAV 0.150113 0.21629 0.186774 0.103379 0.145395 0.111132 0.119969 0.184392 0.650617 0.62527 0.049287 -0.62012
P11171_sPRPtSAPAITQGQVAEGGVLDASAkk_S6_1 P11171 EPB41 2035 erythrocyte membrane protein band 4.1 S560 89.78 DRSPRPTSAPAITQG 0.198958 0.243748 0.273261 0.1451 0.153722 0.144553 0.147792 0.238656 0.619267 0.037093 0.049737 -0.69137
P11831_sLsEMEIGMVVGGPEASAAATGGYGPVSGAVSGAkPGkk_S1_S3_1P11831 SRF 6722 serum response factor S101.S103 50;50 ERRGLKRSLSEMEIG.RGLKRSLSEMEIGMV0.186518 0.210588 0.174702 0.124843 0.166057 0.128734 0.139878 0.190603 0.733871 0.784879 0.039569 -0.4464
P12314_kVISsLQEDR_S5_1 P12314 FCGR1A 2209 Fc fragment of IgG receptor Ia S340 99.58 HEKKVISSLQEDRHL 0.212715 0.200319 0.183521 0.113501 0.163598 0.092011 0.123037 0.198852 0.618737 0.274523 0.029368 -0.6926
P13612_rDsWSYINSk_S3_1 P13612 ITGA4 3676 integrin subunit alpha 4 S1021 100 QEENRRDSWSYINSK 0.190258 0.216772 0.222297 0.096226 0.128267 0.09932 0.107938 0.209776 0.514538 0.968623 0.002006 -0.95865
P13612_sILQEENRRDsWSYINSk_S1_1 P13612 ITGA4 3676 integrin subunit alpha 4 S1011 89.29 FFKRQYKSILQEENR 0.227228 0.223316 0.181758 0.15341 0.170005 0.140869 0.154761 0.210768 0.734275 0.503412 0.029104 -0.44561
P13612_sILQEENRRDsWSYINSk_S11_1 P13612 ITGA4 3676 integrin subunit alpha 4 S1021 77.75 QEENRRDSWSYINSK 0.216094 0.233443 0.169457 0.136561 0.157331 0.13829 0.144061 0.206332 0.6982 0.216346 0.037004 -0.51829
P13861_rVsVcAETYNPDEEEEDTDPR_S3_1 P13861 PRKAR2A 5576 protein kinase cAMP-dependent type II regulatory subunit alphaS99 100 SRFNRRVSVCAETYN 0.22112 0.213078 0.213562 0.082412 0.133144 0.144543 0.120033 0.21592 0.555915 0.0365 0.035369 -0.84706
P13861_rVsVcAETYNPDEEEEDTDPR_S3_Y9_1 P13861 PRKAR2A 5576 protein kinase cAMP-dependent type II regulatory subunit alphaS99.Y105 43.48;43.48 SRFNRRVSVCAETYN.VSVCAETYNPDEEEE0.191701 0.216224 0.203705 0.113363 0.115554 0.115645 0.114854 0.203876 0.563351 0.021972 0.005828 -0.82789
P14317_eHPVPLLPIRQtLPEDNEEPPALPPR_T12_1 P14317 HCLS1 3059 hematopoietic cell-specific Lyn substrate 1 T333 100 PLLPIRQTLPEDNEE 0.167037 0.226716 0.237792 0.085328 0.098897 0.072235 0.085486 0.210515 0.406082 0.218594 0.005807 -1.30016
P14317_kISSEAWPPVGtPPSSESEPVR_T12_1 P14317 HCLS1 3059 hematopoietic cell-specific Lyn substrate 1 T308 99.84 EAWPPVGTPPSSESE 0.162459 0.172276 0.188677 0.115483 0.107146 0.091362 0.104664 0.17447 0.599893 0.922087 0.00258 -0.73722
P14317_rsPEAPQPVIAmEEPAVPAPLPk_S2_1 P14317 HCLS1 3059 hematopoietic cell-specific Lyn substrate 1 S275 100 RKAVTKRSPEAPQPV 0.14911 0.202885 0.202546 0.103898 0.136457 0.074985 0.105114 0.184847 0.568652 0.993664 0.034013 -0.81438
P14317_sPEAPQPVIAMEEPAVPAPLPk_S1_1 P14317 HCLS1 3059 hematopoietic cell-specific Lyn substrate 1 S275 100 RKAVTKRSPEAPQPV 0.174107 0.209246 0.221334 0.116616 0.137606 0.066005 0.106742 0.201562 0.529574 0.615213 0.020604 -0.9171
P15822_aHSEVFTkPSGQQTLsPDR_S16_1 P15822 HIVEP1 3096 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 1S2682 99.34 PSGQQTLSPDRQVPR 0.21406 0.18026 0.255446 0.137997 0.138871 0.100811 0.125893 0.216589 0.581254 0.499483 0.022489 -0.78276
P15822_iSVGRLsPQQESSASSk_S7_1 P15822 HIVEP1 3096 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 1S1735 100 KISVGRLSPQQESSA 0.222074 0.245344 0.236135 0.120693 0.158269 0.112798 0.130587 0.234518 0.556831 0.377481 0.002621 -0.84469
P15822_vVVHHVTVsPLRTDsPk_S9_S15_2 P15822 HIVEP1 3096 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 1S571.S577 83.91;91.53 VVHHVTVSPLRTDSP.VSPLRTDSPKAMDPK0.230714 0.172491 0.21562 0.157867 0.137482 0.12218 0.139176 0.206275 0.674713 0.519726 0.029682 -0.56765
P16070_kPSGLNGEASksQEmVHLVNk_S10_S12_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S704.S706 49.11;49.11 SGLNGEASKSQEMVH.LNGEASKSQEMVHLV0.190581 0.233756 0.220955 0.162342 0.149395 0.103385 0.138374 0.215097 0.643309 0.677412 0.025177 -0.63642
P16070_kPSGLNGEAskSQEmVHLVNk_S12_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S706 83.91 LNGEASKSQEMVHLV 0.184892 0.229067 0.21962 0.16221 0.14258 0.0989 0.134563 0.211193 0.637158 0.68008 0.029183 -0.65028
P16070_lVINSGNGAVEDRkPsGLNGEASk_S16_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S697 98.43 AVEDRKPSGLNGEAS 0.175962 0.224839 0.171406 0.082373 0.097755 0.083865 0.087997 0.190736 0.461358 0.151585 0.004464 -1.11604
P16070_lVINSGNGAVEDRkPsGLNGEASk_S16_S23_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S697.S704 44.28;44.28 AVEDRKPSGLNGEAS.SGLNGEASKSQEMVH0.21932 0.220671 0.183025 0.122549 0.086711 0.139899 0.116386 0.207672 0.560432 0.765342 0.010183 -0.83539
P16104_ssRAGLQFPVGR_S1_S2_1 P16104 H2AFX 3014 H2A histone family member X S19.S20 50;50 RAKAKSRSSRAGLQF.AKAKSRSSRAGLQFP0.167184 0.200741 0.194098 0.096755 0.13335 0.100503 0.110203 0.187341 0.588246 0.875763 0.007622 -0.76551
P16150_gSGFPDGEGSsRRPtLTTFFGR_S10_T15_2 P16150 SPN 6693 sialophorin S336.T341 87.29;97.37 GFPDGEGSSRRPTLT.EGSSRRPTLTTFFGR0.146866 0.159199 0.137447 0.033151 0.047536 0.033568 0.038085 0.147837 0.257614 0.720646 0.000154 -1.95671
P16150_gSGFPDGEGSsRRPtLTTFFGR_S11_T15_2 P16150 SPN 6693 sialophorin S337.T341 97.12;84.8 FPDGEGSSRRPTLTT.EGSSRRPTLTTFFGR0.252814 0.13309 0.175518 0.067617 0.081182 0.057568 0.068789 0.187141 0.36758 0.073424 0.029532 -1.44387
P16150_gSGFPDGEGSsRRPtLTTFFGR_S11_T15_T17_2 P16150 SPN 6693 sialophorin S337.T341.T343 85.89;49.39;49.38 FPDGEGSSRRPTLTT.EGSSRRPTLTTFFGR.SSRRPTLTTFFGRRK0.186889 0.151229 0.148695 0.051512 0.061859 0.04661 0.053327 0.162271 0.32863 0.234566 0.00115 -1.60546
P16150_nGVVDAWAGPAQVPEEGAVtVTVGGSGGDkGSGFPDGEGSSR_S26_1P16150 SPN 6693 sialophorin S322 70.15 VTVTVGGSGGDKGSG 0.173312 0.229195 0.20506 0.151024 0.141908 0.119117 0.13735 0.202522 0.678196 0.511718 0.025483 -0.56023
P16150_qGsLAMEELk_S3_1 P16150 SPN 6693 sialophorin S355 100 RRKSRQGSLAMEELK 0.22965 0.219978 0.21035 0.069484 0.099003 0.089028 0.085838 0.219993 0.390187 0.584607 0.000201 -1.35776
P16150_rPtLTTFFGR_T3_1 P16150 SPN 6693 sialophorin T341 100 EGSSRRPTLTTFFGR 0.271795 0.251417 0.204464 0.03817 0.054984 0.045146 0.0461 0.242559 0.190057 0.112953 0.000665 -2.3955
P16150_sRQGsLAmEELk_S1_S5_1 P16150 SPN 6693 sialophorin S351.S355 50;50 TFFGRRKSRQGSLAM.RRKSRQGSLAMEELK0.199632 0.231157 0.184057 0.106861 0.156285 0.110863 0.12467 0.204949 0.608298 0.866216 0.018883 -0.71715
P16150_sRQGsLAMEELk_S1_S5_2 P16150 SPN 6693 sialophorin S351.S355 100;100 TFFGRRKSRQGSLAM.RRKSRQGSLAMEELK0.181833 0.155659 0.130487 0.094432 0.115084 0.076966 0.095494 0.155993 0.61217 0.711622 0.030623 -0.708
P16150_sRQGsLAMEELk_S5_1 P16150 SPN 6693 sialophorin S355 100 RRKSRQGSLAMEELK 0.216117 0.219647 0.198636 0.088756 0.131007 0.124002 0.114588 0.211467 0.541873 0.395988 0.002675 -0.88397
P16333_rkPsVPDSASPADDSFVDPGER_S4_1 P16333 NCK1 4690 NCK adaptor protein 1 S85 99.65 GKVKRKPSVPDSASP 0.212295 0.20287 0.199074 0.159362 0.133961 0.164383 0.152569 0.204746 0.74516 0.296718 0.006916 -0.42438
P16401_gTGAsGSFk_S5_1 P16401 HIST1H1B 3009 histone cluster 1 H1 family member b S105 99.55 QTKGTGASGSFKLNK 0.146924 0.140163 0.167066 0.094227 0.124196 0.115646 0.111356 0.151384 0.735587 0.902201 0.029184 -0.44303
P16402_gTGAsGSFk_S5_1 P16402 HIST1H1D 3007 histone cluster 1 H1 family member d S103 99.55 QTKGTGASGSFKLNK 0.133372 0.151109 0.153243 0.08606 0.126583 0.099973 0.104205 0.145908 0.714184 0.438336 0.036225 -0.48563
P16402_kAsGPPVSELITk_S3_1 P16402 HIST1H1D 3007 histone cluster 1 H1 family member d S37 100 TAGKRKASGPPVSEL 0.113236 0.157787 0.133658 0.075869 0.101571 0.06027 0.079236 0.134894 0.587399 0.933095 0.034274 -0.76759
P16403_gTGAsGSFk_S5_1 P16403 HIST1H1C 3006 histone cluster 1 H1 family member c S102 99.55 QTKGTGASGSFKLNK 0.133826 0.143623 0.151461 0.089747 0.121387 0.110738 0.107291 0.14297 0.750444 0.462968 0.028173 -0.41418
P16403_kAsGPPVSELITk_S3_1 P16403 HIST1H1C 3006 histone cluster 1 H1 family member c S36 100 GGTPRKASGPPVSEL 0.113621 0.14997 0.132104 0.079119 0.097402 0.06676 0.081094 0.131898 0.614819 0.836823 0.020978 -0.70177
P16949_aSGQAFELILsPR_S11_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S25 100 QAFELILSPRSKESV 0.241402 0.165027 0.228412 0.055367 0.105717 0.081086 0.080723 0.211614 0.381465 0.550295 0.009149 -1.39038
P16949_eSVPEFPLsPPk_S9_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S38 100 SVPEFPLSPPKKKDL 0.214085 0.166563 0.247136 0.090835 0.128957 0.06435 0.094714 0.209261 0.45261 0.782714 0.018752 -1.14366



P16949_eSVPEFPLsPPkk_S9_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S38 100 SVPEFPLSPPKKKDL 0.165326 0.209506 0.222891 0.049845 0.1021 0.044962 0.065636 0.199241 0.329428 0.949868 0.006112 -1.60197
P16949_eSVPEFPLsPPkkk_S9_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S38 100 SVPEFPLSPPKKKDL 0.19766 0.23917 0.22957 0.072865 0.093442 0.07676 0.081022 0.222133 0.364747 0.403837 0.000552 -1.45503
P16949_rASGQAFELILsPR_S12_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S25 100 QAFELILSPRSKESV 0.242095 0.253344 0.275763 0.038577 0.087105 0.079536 0.068406 0.257067 0.266102 0.60237 0.000472 -1.90995
P16949_rAsGQAFELILSPR_S3_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S16 100 KELEKRASGQAFELI 0.261287 0.183525 0.307994 0.069899 0.095027 0.104707 0.089878 0.250935 0.358171 0.150966 0.012993 -1.48128
P16949_skESVPEFPLSPPk_S1_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S28 99.6 ELILSPRSKESVPEF 0.257844 0.199914 0.239845 0.115922 0.109434 0.08944 0.104932 0.232534 0.451254 0.356251 0.0025 -1.14799
P16949_skEsVPEFPLSPPk_S1_S4_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S28.S31 50;50 ELILSPRSKESVPEF.LSPRSKESVPEFPLS0.253491 0.186899 0.283622 0.063553 0.088086 0.062005 0.071215 0.241337 0.295085 0.160742 0.004654 -1.7608
P16949_skESVPEFPLsPPk_S11_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S38 100 SVPEFPLSPPKKKDL 0.191777 0.117974 0.223273 0.077948 0.093469 0.09623 0.089216 0.177675 0.502131 0.06436 0.049371 -0.99386
P16949_skESVPEFPLsPPkk_S11_1 P16949 STMN1 3925 stathmin 1 S38 100 SVPEFPLSPPKKKDL 0.157758 0.168638 0.200358 0.100439 0.136172 0.083819 0.10681 0.175585 0.60831 0.812712 0.026516 -0.71712
P17029_aLPAAHIPAPPHEGsPR_S15_1 P17029 ZKSCAN1 7586 zinc finger with KRAB and SCAN domains 1 S208 100 PAPPHEGSPRDQAMA 0.158773 0.169592 0.17299 0.100307 0.105432 0.094987 0.100242 0.167118 0.599826 0.662097 0.000217 -0.73738
P17029_sFsLSSNFTTPEEVPTGTk_S1_S3_1 P17029 ZKSCAN1 7586 zinc finger with KRAB and SCAN domains 1 S357.S359 47.56;47.56 KGKGLGRSFSLSSNF.KGLGRSFSLSSNFTT0.16536 0.171033 0.15146 0.063514 0.070582 0.089648 0.074581 0.162618 0.458629 0.713795 0.000828 -1.1246
P17029_sFSLSsNFTTPEEVPTGTk_S1_S3_S5_1 P17029 ZKSCAN1 7586 zinc finger with KRAB and SCAN domains 1 S357.S359.S361 33.33;33.33;33.33 KGKGLGRSFSLSSNF.KGLGRSFSLSSNFTT.LGRSFSLSSNFTTPE0.272212 0.229006 0.16667 0.064765 0.08071 0.066516 0.070664 0.222629 0.317405 0.05289 0.008075 -1.6556
P17096_kQPPVsPGTALVGSQk_S6_1 P17096 HMGA1 3159 high mobility group AT-hook 1 S36 100 PRKQPPVSPGTALVG 0.176547 0.17641 0.167547 0.096725 0.124688 0.093615 0.105009 0.173501 0.605238 0.166506 0.002674 -0.72443
P17096_kQPPVsPGTALVGSQk_S6_T9_1 P17096 HMGA1 3159 high mobility group AT-hook 1 S36.T39 50;50 PRKQPPVSPGTALVG.QPPVSPGTALVGSQK0.180886 0.187146 0.16532 0.121162 0.129012 0.087847 0.112674 0.177784 0.633767 0.418248 0.010117 -0.65798
P17096_kQPPVSPGTALVGSQkEPSEVPtPk_T23_1 P17096 HMGA1 3159 high mobility group AT-hook 1 T53 100 KEPSEVPTPKRPRGR 0.154486 0.17073 0.151608 0.101387 0.111593 0.095223 0.102734 0.158941 0.646366 0.782698 0.00181 -0.62958
P17096_qPPVSPGTALVGsQkEPSEVPTPk_S13_1 P17096 HMGA1 3159 high mobility group AT-hook 1 S44 100 PGTALVGSQKEPSEV 0.148604 0.149628 0.216994 0.078094 0.081435 0.065534 0.075021 0.171742 0.436824 0.087514 0.01392 -1.19488
P17980_kMNVsPDVNYEELAR_S5_1 P17980 PSMC3 5702 proteasome 26S subunit, ATPase 3 S376 99.92 HSRKMNVSPDVNYEE 0.151777 0.167192 0.15272 0.111716 0.139584 0.104023 0.118441 0.15723 0.753299 0.351585 0.031083 -0.40871
P18583_cVsVQTDPTDEIPTkk_S3_1 P18583 SON 6651 SON DNA binding protein S94 100 SRKSRCVSVQTDPTD 0.189707 0.195805 0.164452 0.076843 0.121277 0.10352 0.100546 0.183321 0.548471 0.711681 0.006769 -0.86651
P18615_sLYESFVSSSDRLR_S1_1 P18615 NELFE 7936 negative elongation factor complex member E S131 99.99 SRRPQRKSLYESFVS 0.191751 0.171821 0.13784 0.084369 0.100126 0.085338 0.089944 0.167138 0.538144 0.189971 0.009545 -0.89394
P18615_sLYESFVSsSDRLR_S9_1 P18615 NELFE 7936 negative elongation factor complex member E S139 93.81 LYESFVSSSDRLREL 0.197978 0.219718 0.239084 0.081089 0.132715 0.128548 0.114117 0.218926 0.521259 0.679149 0.006772 -0.93993
P19634_iPSAVsTVsMQNIHPk_S3_S6_S9_2 P19634 SLC9A1 6548 solute carrier family 9 member A1 S599.S602.S605 48.05;48.05;99.9 GGMGKIPSAVSTVSM.GKIPSAVSTVSMQNI.PSAVSTVSMQNIHPK0.23596 0.19943 0.220641 0.134186 0.100421 0.090494 0.108367 0.218677 0.495558 0.78157 0.002872 -1.01287
P19634_iPSAVsTVsMQNIHPk_S3_S6_T7_S9_2 P19634 SLC9A1 6548 solute carrier family 9 member A1 S599.S602.T603.S60533.36;33.36;33.36;99.92 GGMGKIPSAVSTVSM.GKIPSAVSTVSMQNI.KIPSAVSTVSMQNIH.PSAVSTVSMQNIHPK0.264161 0.27283 0.301668 0.16336 0.124737 0.10738 0.131826 0.279553 0.471558 0.639084 0.00181 -1.08449
P19838_kLsFTESLTSGASLLTLNk_S3_1 P19838 NFKB1 4790 nuclear factor kappa B subunit 1 S937 99.94 ETSFRKLSFTESLTS 0.184089 0.199998 0.171624 0.119097 0.130798 0.111847 0.120581 0.185237 0.650953 0.622692 0.002834 -0.61937
P19838_kLSFtESLTSGASLLTLNk_S3_T5_S7_T9_1 P19838 NFKB1 4790 nuclear factor kappa B subunit 1 S937.T939.S941.T94324.32;24.32;24.32;24.32 ETSFRKLSFTESLTS.SFRKLSFTESLTSGA.RKLSFTESLTSGASL.LSFTESLTSGASLLT0.162108 0.205197 0.160476 0.116418 0.122172 0.110511 0.116367 0.175927 0.661451 0.100406 0.01662 -0.59629
P19878_aPGRPQLsPGQk_S8_1 P19878 NCF2 4688 neutrophil cytosolic factor 2 S332 100 APGRPQLSPGQKQKE 0.153984 0.166771 0.167911 0.10787 0.145325 0.113671 0.122289 0.162889 0.750749 0.256509 0.031174 -0.4136
P19878_tPEIFR_T1_1 P19878 NCF2 4688 neutrophil cytosolic factor 2 T233 100 EPPPRPKTPEIFRAL 0.228855 0.178631 0.161913 0.103835 0.129191 0.046654 0.093227 0.1898 0.491185 0.808866 0.03791 -1.02566
P20020_nsLkEANHDGDFGITLAELR_S2_1 P20020 ATP2B1 490 ATPase plasma membrane Ca2+ transporting 1 S17 100 AYSGVKNSLKEANHD 0.146998 0.129268 0.200842 0.080225 0.067013 0.094115 0.080451 0.159036 0.505866 0.233513 0.026491 -0.98317
P20592_nRySWLLQEQSETATk_S4_1 P20592 MX2 4600 MX dynamin like GTPase 2 S676 95.06 LQEKNRYSWLLQEQS 0.163232 0.158045 0.129732 0.102706 0.122208 0.067974 0.097629 0.150337 0.649404 0.602212 0.049911 -0.62281
P20592_nRYsWLLQEQSETATkR_S4_1 P20592 MX2 4600 MX dynamin like GTPase 2 S676 89.89 LQEKNRYSWLLQEQS 0.165416 0.171852 0.132871 0.07614 0.112152 0.093143 0.093812 0.156713 0.598621 0.852677 0.016835 -0.74029
P21359_kGsMISVMSSEGNADTPVSk_S3_1 P21359 NF1 4763 neurofibromin 1 S876 100 PVSERKGSMISVMSS 0.180825 0.195973 0.188473 0.10335 0.111169 0.114183 0.109567 0.188423 0.581496 0.705489 0.000131 -0.78216
P21359_ksFDHLISDTk_S2_1 P21359 NF1 4763 neurofibromin 1 S2543 100 KLLGTRKSFDHLISD 0.173358 0.151594 0.189187 0.122052 0.092103 0.121201 0.111786 0.17138 0.652268 0.898747 0.015372 -0.61646
P21359_ksmSLDmGQPSQANTk_S4_1 P21359 NF1 4763 neurofibromin 1 S2523 90.09 PRARKSMSLDMGQPS 0.138895 0.132225 0.134016 0.094776 0.110605 0.093345 0.099575 0.135045 0.737347 0.229873 0.003803 -0.43958
P21796_lTFDSSFsPNTGkk_S8_1 P21796 VDAC1 7416 voltage dependent anion channel 1 S104 99.36 LTFDSSFSPNTGKKN 0.13993 0.163107 0.141658 0.09273 0.117814 0.117708 0.109417 0.148232 0.738148 0.887804 0.025603 -0.43802
P22059_gATVLPANTPGNVGsGkDQccSGk_S15_1 P22059 OSBP 5007 oxysterol binding protein S338 100 NTPGNVGSGKDQCCS 0.192106 0.171894 0.208432 0.160513 0.12396 0.118649 0.134374 0.19081 0.704227 0.784134 0.028729 -0.50589
P22059_sLsELESLkLPAESNEk_S3_1 P22059 OSBP 5007 oxysterol binding protein S240 99.09 TALQRSLSELESLKL 0.187045 0.170308 0.194346 0.12558 0.140529 0.146718 0.137609 0.1839 0.748284 0.874906 0.008162 -0.41834
P22102_nGsLTNHFSFEk_T5_1 P22102 GART 2618 phosphoribosylglycinamide formyltransferase, phosphoribosylglycinamide synthetase, phosphoribosylaminoimidazole synthetaseT798 93 VLKNGSLTNHFSFEK 0.207681 0.195213 0.249206 0.123866 0.121525 0.121197 0.122196 0.217367 0.562165 0.00529 0.027903 -0.83093
P22681_eLTNRHsLPFSLPSQMEPRPDVPR_S7_1 P22681 CBL 867 Cbl proto-oncogene S619 81.12 RELTNRHSLPFSLPS 0.202911 0.219472 0.199871 0.125078 0.112573 0.138284 0.125311 0.207418 0.604149 0.804674 0.001027 -0.72702
P22681_eLtNRHSLPFSLPSQMEPRPDVPR_T3_S7_1 P22681 CBL 867 Cbl proto-oncogene T615.S619 50;50 PWTGRELTNRHSLPF.RELTNRHSLPFSLPS0.153789 0.191151 0.175628 0.083931 0.114545 0.090196 0.096224 0.173523 0.554532 0.852174 0.005678 -0.85066
P23396_kPLPDHVsIVEPkDEILPTTPISEQk_S8_1 P23396 RPS3 6188 ribosomal protein S3 S209 100 KPLPDHVSIVEPKDE 0.150892 0.1745 0.168283 0.120787 0.105203 0.112738 0.112909 0.164558 0.686135 0.577178 0.003511 -0.54344
P23497_gFENVIHDkLPLQEsEEEEREER_S15_1 P23497 SP100 6672 SP100 nuclear antigen S157 100 DKLPLQESEEEEREE 0.197263 0.188552 0.192807 0.099442 0.115917 0.06082 0.09206 0.192874 0.477304 0.046352 0.023076 -1.06702
P23634_sIHSFMTHPEFAIEEELPR_S1_1 P23634 ATP2B4 493 ATPase plasma membrane Ca2+ transporting 4 S1162 99.51 QKPYNQKSIHSFMTH 0.176925 0.140279 0.206677 0.111406 0.081992 0.097524 0.096974 0.174627 0.555319 0.327418 0.020867 -0.84861
P23634_sIHSFMTHPEFAIEEELPR_S1_S4_1 P23634 ATP2B4 493 ATPase plasma membrane Ca2+ transporting 4 S1162.S1165 49.75;49.75 QKPYNQKSIHSFMTH.YNQKSIHSFMTHPEF0.199951 0.204738 0.271402 0.119892 0.160104 0.141222 0.140406 0.225364 0.623019 0.404721 0.030207 -0.68265
P25054_rsSAAHTHSNTYNFTk_S2_S3_1 P25054 APC 324 APC, WNT signaling pathway regulator S925.S926 49.61;49.61 ERNALRRSSAAHTHS.RNALRRSSAAHTHSN0.268127 0.21251 0.207999 0.156016 0.095478 0.080117 0.110537 0.229545 0.481547 0.821091 0.016906 -1.05425
P25490_hQLVHtGEkPFQcTFEGcGk_T6_1 P25490 YY1 7528 YY1 transcription factor T348 100 KRHQLVHTGEKPFQC 0.216457 0.242642 0.193535 0.075015 0.080486 0.052123 0.069208 0.217545 0.318131 0.545446 0.000874 -1.65231
P26368_eEHGGLIRsPR_S9_1 P26368 U2AF2 11338 U2 small nuclear RNA auxiliary factor 2 S79 100 EHGGLIRSPRHEKKK 0.189764 0.163306 0.191244 0.136891 0.118409 0.148909 0.134737 0.181438 0.742604 0.97706 0.021205 -0.42933
P26373_nksTESLQANVQR_S3_1 P26373 RPL13 6137 ribosomal protein L13 S106 89.65 DPRRRNKSTESLQAN 0.18762 0.180329 0.180878 0.151757 0.121693 0.101812 0.125088 0.182942 0.683754 0.050816 0.017041 -0.54845
P28290_eASAEsDVGkSSESEFTQYTTHHILk_S3_1 P28290 ITPRID2 6774 ITPR interacting domain containing 2 S641 87.64 VELLREASAESDVGK 0.154532 0.190463 0.185469 0.109099 0.123148 0.145108 0.125785 0.176821 0.711367 0.93013 0.029333 -0.49133
P28290_sLAsIEAk_S4_1 P28290 ITPRID2 6774 ITPR interacting domain containing 2 S668 100 HILKSLASIEAKCSD 0.171254 0.167759 0.176476 0.098505 0.119527 0.126153 0.114728 0.171829 0.667688 0.169097 0.0028 -0.58275
P29350_dLsGLDAETLLk_S3_1 P29350 PTPN6 5777 protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 6 S10 100 RWFHRDLSGLDAETL 0.153958 0.139143 0.151812 0.100487 0.096258 0.11248 0.103075 0.148304 0.695023 0.950234 0.002519 -0.52487
P29353_hGsFVNkPTR_S3_1 P29353 SHC1 6464 SHC adaptor protein 1 S139 100 EEWTRHGSFVNKPTR 0.181825 0.174029 0.205079 0.090732 0.101329 0.067353 0.086472 0.186978 0.462469 0.926708 0.001838 -1.11257
P29374_sTLSsNMPYGLSk_S1_S4_S5_1 P29374 ARID4A 5926 AT-rich interaction domain 4A S673.S676.S677 32.57;32.57;32.57 RGRPPLKSTLSSNMP.PPLKSTLSSNMPYGL.PLKSTLSSNMPYGLS0.268432 0.211222 0.237407 0.1133 0.098492 0.187136 0.132976 0.23902 0.556337 0.533464 0.029592 -0.84597
P29374_sTLsSNMPYGLSk_S4_S5_Y9_1 P29374 ARID4A 5926 AT-rich interaction domain 4A S676.S677.Y681 32.72;32.72;32.72 PPLKSTLSSNMPYGL.PLKSTLSSNMPYGLS.TLSSNMPYGLSKTAN0.138831 0.164406 0.152076 0.084676 0.113321 0.115126 0.104374 0.151771 0.68771 0.718391 0.018352 -0.54013
P29374_sTLSsNMPYGLSk_T2_1 P29374 ARID4A 5926 AT-rich interaction domain 4A T674 85.76 GRPPLKSTLSSNMPY 0.153119 0.193689 0.154841 0.053505 0.103457 0.089077 0.082013 0.167217 0.490457 0.886404 0.012823 -1.0278
P30622_aTsPLcTSTASMVSSSPSTPSNIPQkPSQPAAk_T9_1 P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain containing linker protein 1 T153 81.72 TSPLCTSTASMVSSS 0.179382 0.215292 0.227983 0.107967 0.135737 0.111086 0.118263 0.207552 0.5698 0.533954 0.006286 -0.81147
P30622_kIsGTTALQEALk_S3_1 P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain containing linker protein 1 S348 100 SRYARKISGTTALQE 0.149908 0.201754 0.153198 0.080981 0.120324 0.116393 0.105899 0.168287 0.629278 0.715614 0.040622 -0.66823
P30622_kISGTtALQEALk_T6_1 P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain containing linker protein 1 T351 87.9 ARKISGTTALQEALK 0.161306 0.213312 0.162208 0.045218 0.105649 0.090088 0.080318 0.178942 0.448852 0.947405 0.016826 -1.15569
P30622_sPsASSLSSmSSVASSVSSRPSR_S3_1 P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain containing linker protein 1 S312 99.1 ASLKRSPSASSLSSM 0.238998 0.230599 0.217039 0.141373 0.116723 0.097519 0.118538 0.228879 0.517909 0.405146 0.001484 -0.94923
P31749_rPHFPQFSYsASGTA_S10_1 P31749 AKT1 207 AKT serine/threonine kinase 1 S475 82.54 HFPQFSYSASGTA 0.17425 0.151665 0.190585 0.111017 0.117925 0.126135 0.118359 0.172167 0.687468 0.260793 0.011273 -0.54063
P32519_tkPPRPDsPATTPNISVk_S8_1 P32519 ELF1 1997 E74 like ETS transcription factor 1 S187 100 TKPPRPDSPATTPNI 0.174979 0.208397 0.179255 0.130164 0.159197 0.120444 0.136602 0.187544 0.728372 0.897158 0.031388 -0.45725
P32519_yADsPGASSPEQPkR_S4_1 P32519 ELF1 1997 E74 like ETS transcription factor 1 S163 99.92 VQEKYADSPGASSPE 0.15561 0.17912 0.189243 0.128973 0.121136 0.122947 0.124352 0.174658 0.711974 0.107032 0.007971 -0.4901
P33241_qASIELPsmAVASTk_S3_1 P33241 LSP1 4046 lymphocyte-specific protein 1 S252 100 PKLARQASIELPSMA 0.168636 0.186709 0.184436 0.116585 0.149656 0.103597 0.123279 0.179927 0.685164 0.29326 0.018832 -0.54548
P34910_rTsIIsLTPWkPSk_S3_S6_2 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B S268.S271 93.03;99.94 EISTKRTSIISLTPW.TKRTSIISLTPWKPS0.325091 0.303469 0.243455 0.070263 0.078563 0.054257 0.067694 0.290672 0.232889 0.15723 0.000934 -2.10229
P34910_rTsIISLTPWkPSk_T2_1 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B T267 91.15 NEISTKRTSIISLTP 0.205147 0.248806 0.174965 0.086401 0.120736 0.069629 0.092255 0.209639 0.440067 0.659886 0.010966 -1.1842
P34910_rTsIISLTPWkPSk_T2_S3_1 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B T267.S268 49.98;49.98 NEISTKRTSIISLTP.EISTKRTSIISLTPW0.222306 0.241648 0.200988 0.103776 0.135396 0.088274 0.109149 0.221647 0.492444 0.835295 0.003459 -1.02197
P34910_rTsIIsLTPWkPSk_T2_S3_2 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B T267.S268 99.27;92.19 NEISTKRTSIISLTP.EISTKRTSIISLTPW0.282274 0.267728 0.203222 0.060579 0.077083 0.063624 0.067095 0.251075 0.267231 0.083502 0.001766 -1.90384
P35240_rLsMEIEk_S3_1 P35240 NF2 4771 neurofibromin 2 S518 100 DTDMKRLSMEIEKEK 0.189187 0.140064 0.191387 0.110898 0.129064 0.113549 0.117837 0.173546 0.678994 0.205267 0.034512 -0.55853
P35251_sLDFkEQVAEETSGDSk_S1_1 P35251 RFC1 5981 replication factor C subunit 1 S552 100 ETDVFWKSLDFKEQV 0.196962 0.184764 0.186374 0.130366 0.134664 0.092761 0.119263 0.189366 0.629803 0.152661 0.00717 -0.66703
P35367_dAGGGSVLksPSQTPk_S10_1 P35367 HRH1 3269 histamine receptor H1 S275 100 GGGSVLKSPSQTPKE 0.250175 0.316789 0.293073 0.150446 0.172654 0.144643 0.155914 0.286679 0.543864 0.32177 0.003557 -0.87868
P35408_gHPAASPALPRLsDFR_S13_1 P35408 PTGER4 84722 proline and serine rich coiled-coil 1 S252 100 SPALPRLSDFRRRRS 0.190743 0.202051 0.232657 0.123172 0.094374 0.100816 0.10612 0.208484 0.509011 0.653903 0.002571 -0.97423
P35611_aAVVTsPPPTTAPHk_T5_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 T11 99.59 DSRAAVVTSPPPTTA 0.219739 0.205474 0.240672 0.125466 0.121099 0.122957 0.123174 0.221962 0.554933 0.030183 0.009687 -0.84961
P35611_sPGsPVGEGTGSPPkWQIGEQEFEALmR_S1_S4_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 S355.S358 50;50 KYKAKSRSPGSPVGE.AKSRSPGSPVGEGTG0.203571 0.20417 0.185004 0.123343 0.165643 0.154007 0.147664 0.197582 0.747357 0.398297 0.023995 -0.42013
P35611_sPGsPVGEGTGSPPkWQIGEQEFEALMR_S4_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 S358 88.81 AKSRSPGSPVGEGTG 0.164631 0.19923 0.174577 0.097961 0.149165 0.122064 0.123063 0.179479 0.685669 0.651842 0.035125 -0.54442
P35611_tPsFLk_S3_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 S726 99.76 KKKFRTPSFLKKSKK 0.217818 0.281647 0.20581 0.047353 0.114616 0.054731 0.072233 0.235092 0.307256 0.900491 0.006834 -1.70249
P35612_sRsPSTESQLMSk_S3_1 P35612 ADD2 119 adducin 2 S530 93.86 VIAEKSRSPSTESQL 0.169167 0.195479 0.200285 0.138608 0.128318 0.133348 0.133425 0.18831 0.708536 0.172424 0.0056 -0.49709
P35612_tPsFLk_S3_1 P35612 ADD2 119 adducin 2 S713 99.76 KKKFRTPSFLKKSKK 0.193168 0.302651 0.197528 0.040137 0.100328 0.047032 0.062499 0.231116 0.270423 0.440422 0.014141 -1.88671
P35613_rkPEDVLDDDDAGsAPLk_S14_1 P35613 BSG 682 basigin S362 100 LDDDDAGSAPLKSSG 0.226271 0.247413 0.191772 0.147478 0.148737 0.092136 0.129451 0.221819 0.583587 0.860486 0.020186 -0.77698
P36507_rkPVLPALTINPTIAEGPSPtSEGASEANLVDLQk_S19_1P36507 MAP2K2 5605 mitogen-activated protein kinase kinase 2 S23 80.82 PTIAEGPSPTSEGAS 0.19775 0.220791 0.216321 0.1316 0.172422 0.106185 0.136736 0.211621 0.646136 0.235856 0.021859 -0.63009
P36915_rLNQQPsQGLGPR_S7_1 P36915 GNL1 2794 G protein nucleolar 1 S68 100 RRLNQQPSQGLGPRG 0.247623 0.207024 0.210143 0.087233 0.086945 0.091121 0.088433 0.221597 0.399073 0.02109 0.008901 -1.32528
P37802_gAsQAGmTGYGmPR_S3_1 P37802 TAGLN2 8407 transgelin 2 S185 94.95 MGTNRGASQAGMTGY 0.295606 0.217412 0.252337 0.061201 0.066369 0.065357 0.064309 0.255118 0.252075 0.009728 0.013426 -1.98807
P38159_dDGYSTkDsYSSR_S5_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S215 84.97 SPRDDGYSTKDSYSS 0.195343 0.24035 0.226454 0.139816 0.143463 0.092197 0.125159 0.220715 0.567059 0.787243 0.010775 -0.81843
P38159_dSYsSSRSDLYSSGR_S8_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S332 92.24 DSYSSSRSDLYSSGR 0.186822 0.210452 0.159503 0.132608 0.131667 0.069526 0.111267 0.185592 0.599525 0.664351 0.043678 -0.73811
P38159_gGHMDDGGYSMNFNMSsSR_S16_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S141 91.48 YSMNFNMSSSRGPLP 0.164711 0.180893 0.152754 0.101333 0.09878 0.105274 0.101796 0.166119 0.612786 0.101847 0.001541 -0.70654
P38159_gGHmDDGGYSMNFNMSSsRGPLPVk_S16_S17_S18_1P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S141.S142.S143 33.33;33.33;33.33 YSMNFNMSSSRGPLP.SMNFNMSSSRGPLPV.MNFNMSSSRGPLPVK0.189493 0.1573 0.169506 0.108918 0.099914 0.09171 0.10018 0.1721 0.582106 0.43805 0.002479 -0.78065
P38159_gGHMDDGGYSmNFNMSSsRGPLPVk_S17_S18_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S142.S143 46.6;46.6 SMNFNMSSSRGPLPV.MNFNMSSSRGPLPVK0.206373 0.160695 0.184153 0.128565 0.118984 0.120268 0.122606 0.183741 0.667276 0.098568 0.010657 -0.58364



P38159_gGHMDDGGYSMNFNMSSsRGPLPVk_S18_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S143 80.53 MNFNMSSSRGPLPVK 0.242254 0.211884 0.182417 0.123038 0.101988 0.118772 0.114599 0.212185 0.540091 0.24303 0.006108 -0.88872
P38159_gGHmDDGGYSmNFNMsSSRGPLPVkR_S16_S17_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S141.S142 47.31;47.31 YSMNFNMSSSRGPLP.SMNFNMSSSRGPLPV0.229718 0.216854 0.169937 0.145226 0.129852 0.13451 0.13653 0.205503 0.664368 0.118118 0.021151 -0.58995
P38159_gRDsYGGPPR_S4_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S189 92.07 PVSRGRDSYGGPPRR 0.144384 0.141732 0.166691 0.121679 0.113128 0.082319 0.105709 0.150936 0.700356 0.609634 0.034353 -0.51384
P38159_sAPSGPVRSSsGMGGR_S4_S9_S10_S11_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S168.S173.S174.S17524.95;24.95;24.95;24.95 PPKRSAPSGPVRSSS.APSGPVRSSSGMGGR.PSGPVRSSSGMGGRA.SGPVRSSSGMGGRAP0.179856 0.216975 0.165671 0.096973 0.131775 0.103062 0.110603 0.187501 0.589883 0.659688 0.014665 -0.7615
P38159_yDDYSSsRDGYGGSR_S7_1 P38159 RBMX 27316 RNA binding motif protein, X-linked S316 88.4 RYDDYSSSRDGYGGS 0.316801 0.388207 0.232613 0.131 0.198332 0.190748 0.17336 0.31254 0.55468 0.366311 0.04894 -0.85027
P38398_sPSPFTHTHLAQGYR_S1_1 P38398 BRCA1 221927 BRCA1 associated ATM activator 1 S1189 97.58 QKGELSRSPSPFTHT 0.238844 0.221152 0.27409 0.172776 0.173205 0.138072 0.161351 0.244695 0.659396 0.717662 0.012755 -0.60078
P38398_sPsPFTHTHLAQGYR_S1_S3_T6_1 P38398 BRCA1 221927 BRCA1 associated ATM activator 1 S1189.S1191.T119433.33;33.33;33.33 QKGELSRSPSPFTHT.GELSRSPSPFTHTHL.SRSPSPFTHTHLAQG0.171988 0.20621 0.187072 0.110888 0.152975 0.085967 0.11661 0.188423 0.618872 0.408208 0.030603 -0.69229
P38398_sPSPFtHTHLAQGYR_S3_T6_1 P38398 BRCA1 221927 BRCA1 associated ATM activator 1 S1191.T1194 44.96;44.96 GELSRSPSPFTHTHL.SRSPSPFTHTHLAQG0.313217 0.274203 0.320961 0.192038 0.172467 0.137648 0.167384 0.302793 0.5528 0.905621 0.003249 -0.85517
P38432_nSsTIIQNPVETPkk_S2_S3_1 P38432 COIL 8161 coilin S446.S447 47.98;47.98 LNDVVKNSSTIIQNP.NDVVKNSSTIIQNPV0.14005 0.17436 0.137661 0.095238 0.108716 0.099459 0.101138 0.15069 0.671165 0.202622 0.016643 -0.57526
P39880_rPsSLQSLFGLPEAAGAR_S3_S7_1 P39880 CUX1 1523 cut like homeobox 1 S1454.S1458 46.78;46.78 SSAPRRPSSLQSLFG.RRPSSLQSLFGLPEA0.157716 0.184154 0.206458 0.086111 0.0749 0.075607 0.078873 0.182776 0.431526 0.124203 0.002032 -1.21248
P40222_rPEGPGAQAPSsPR_S12_1 P40222 TXLNA 200081 taxilin alpha S515 94.56 PGAQAPSSPRVTEAP 0.205675 0.193042 0.325826 0.094876 0.113957 0.087316 0.098716 0.241514 0.408739 0.067811 0.029459 -1.29075
P40222_vQDLSAGGQGSLTDSGPERRPEGPGAQAPsSPR_S11_1P40222 TXLNA 200081 taxilin alpha S495 59.93 LSAGGQGSLTDSGPE 0.147307 0.171457 0.17366 0.118422 0.120988 0.112903 0.117438 0.164141 0.715467 0.147869 0.005988 -0.48304
P40222_vQDLSAGGQGSLTDSGPERRPEGPGAQAPSsPR_S30_S31_1P40222 TXLNA 200081 taxilin alpha S514.S515 50;50 GPGAQAPSSPRVTEA.PGAQAPSSPRVTEAP0.169049 0.198358 0.206812 0.13061 0.131789 0.11978 0.127393 0.191407 0.665563 0.200748 0.006061 -0.58735
P40818_sySSPDITQAIQEEEkR_S1_1 P40818 USP8 9101 ubiquitin specific peptidase 8 S716 99.6 EPSKLKRSYSSPDIT 0.224036 0.17899 0.245236 0.160666 0.119789 0.156097 0.145517 0.216087 0.673419 0.609518 0.03945 -0.57042
P42166_dsGSFVAFQNIPGSELmSSFAk_S2_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S442 91.24 KSVEERDSGSFVAFQ 0.218746 0.209971 0.314791 0.131042 0.092561 0.134648 0.119417 0.247836 0.481838 0.277248 0.023797 -1.05338
P42166_lAsERNLFISck_S3_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S272 100 GQLQKLASERNLFIS 0.244841 0.318318 0.187928 0.075749 0.113404 0.085523 0.091559 0.250362 0.365705 0.164034 0.015715 -1.45125
P42166_nRPPLPAGtNSk_T9_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin T57 98.95 RPPLPAGTNSKGPPD 0.211353 0.18366 0.243521 0.111908 0.078707 0.072968 0.087861 0.212845 0.412793 0.659892 0.004091 -1.27651
P42166_ssTPLPTISSSAENTR_T3_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin T160 97.98 GTESRSSTPLPTISS 0.22834 0.226745 0.237675 0.104944 0.150301 0.102454 0.119233 0.23092 0.516338 0.091691 0.002174 -0.95361
P42167_emFPYEASTPTGISAscRRPIk_S14_S16_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S360.S362 47.69;47.69 ASTPTGISASCRRPI.TPTGISASCRRPIKG0.113519 0.185689 0.155622 0.06313 0.09625 0.057266 0.072215 0.15161 0.476323 0.503238 0.030455 -1.06999
P42167_eQGTESRSsTPLPTISSSAENTR_S9_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S159 89.5 QGTESRSSTPLPTIS 0.170093 0.185334 0.175122 0.109596 0.139099 0.113278 0.120658 0.17685 0.682261 0.378391 0.005501 -0.5516
P42167_gGPLQALtRESTR_S11_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S250 80.37 LQALTRESTRGSRRT 0.210108 0.194464 0.209447 0.045761 0.07129 0.068143 0.061731 0.204673 0.30161 0.575488 0.000115 -1.72924
P42167_gGPLQALtRESTRGsR_S11_S15_2 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S250.S254 93.73;94.1 LQALTRESTRGSRRT.TRESTRGSRRTPRKR0.160393 0.152487 0.193478 0.07376 0.104936 0.107089 0.095262 0.168786 0.564393 0.847713 0.01129 -0.82523
P42167_nRPPLPAGtNSk_T9_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin T57 98.95 RPPLPAGTNSKGPPD 0.246044 0.176372 0.244071 0.111731 0.073559 0.079043 0.088111 0.222162 0.396605 0.426056 0.00655 -1.33423
P42167_rVEHNQSYsQAGITETEWTSGSSk_S7_Y8_S9_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S222.Y223.S224 33.17;33.17;33.17 RRVEHNQSYSQAGIT.RVEHNQSYSQAGITE.VEHNQSYSQAGITET0.275193 0.18677 0.232615 0.114079 0.088508 0.127895 0.110161 0.231526 0.475803 0.339173 0.012332 -1.07156
P42167_ssTPLPTISSSAENTR_T3_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin T160 97.98 GTESRSSTPLPTISS 0.265819 0.217747 0.238213 0.104777 0.140471 0.110983 0.118744 0.240593 0.493547 0.76916 0.00236 -1.01874
P42167_vEHNQSySQAGITETEWTSGSSk_S8_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin S224 98.47 VEHNQSYSQAGITET 0.223184 0.166593 0.196208 0.155128 0.135115 0.130714 0.140319 0.195328 0.718376 0.348916 0.037719 -0.47719
P42226_gyVPATIk_Y2_1 P42226 STAT6 6778 signal transducer and activator of transcription 6 Y641 100 MGKDGRGYVPATIKM 0.244566 0.243643 0.243122 0.082244 0.106758 0.111601 0.100201 0.243777 0.411036 0.004306 0.003918 -1.28266
P42229_eANNcSsPAGILVDAMSQk_S7_1 P42229 STAT5A 6776 signal transducer and activator of transcription 5A S128 94.78 REANNCSSPAGILVD 0.209425 0.210129 0.206566 0.071739 0.110874 0.103853 0.095489 0.208707 0.457525 0.016227 0.010651 -1.12808
P42331_skDIPLsPPAQk_S7_1 P42331 ARHGAP25 9938 Rho GTPase activating protein 25 S362 100 KSKDIPLSPPAQKND 0.167888 0.177655 0.168078 0.090451 0.127147 0.128569 0.115389 0.171207 0.673973 0.125253 0.012333 -0.56924
P42345_tDsYSAGQSVEILDGVELGEPAHkk_S3_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin S2448 76.27 RSRTRTDSYSAGQSV 0.187601 0.191655 0.198014 0.141772 0.153268 0.132083 0.142374 0.192424 0.7399 0.393496 0.001848 -0.4346
P42345_tRTDSySAGQSVEILDGVELGEPAHk_S5_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin S2448 83.66 RSRTRTDSYSAGQSV 0.160514 0.17879 0.20287 0.114277 0.119905 0.115278 0.116487 0.180725 0.644553 0.039159 0.032426 -0.63363
P42695_sLGVLPFTLNSGsPEk_S11_S13_1 P42695 NCAPD3 23310 non-SMC condensin II complex subunit D3 S1382.S1384 49.83;49.83 VLPFTLNSGSPEKTC.PFTLNSGSPEKTCSQ0.186065 0.159701 0.158704 0.087946 0.110126 0.118907 0.10566 0.168157 0.628341 0.972093 0.008259 -0.67038
P42766_qLDDLkVELsQLR_S10_1 P42766 RPL35 11224 ribosomal protein L35 S29 100 DDLKVELSQLRVAKV 0.218378 0.214869 0.211642 0.073325 0.088033 0.0888 0.083386 0.214963 0.387909 0.259652 1.68E-05 -1.36621
P42858_nSsMALQQAHLLk_S2_S3_1 P42858 HTT 3064 huntingtin S620.S621 50;50 ASEAFRNSSMALQQA.SEAFRNSSMALQQAH0.163052 0.190574 0.171509 0.128872 0.111148 0.135243 0.125088 0.175045 0.714602 0.879157 0.01007 -0.48479
P46019_sLNLVDSPQPLLEk_S1_1 P46019 PHKA2 5256 phosphorylase kinase regulatory subunit alpha 2 S729 100 VLSAHRKSLNLVDSP 0.20325 0.302301 0.177151 0.060116 0.122875 0.07426 0.08575 0.227567 0.376812 0.398211 0.02912 -1.40808
P46821_tTksPSDSGYSYETIGk_S4_1 P46821 MAP1B 4131 microtubule associated protein 1B S1915 90.64 KIERTTKSPSDSGYS 0.182515 0.178272 0.171032 0.113274 0.133277 0.108011 0.118187 0.177273 0.666698 0.318921 0.002147 -0.5849
P47974_sQQQQQQQGLAPPAQPPAPPSATLPAGAAAPPsPPFSFQLPR_S33_1P47974 ZFP36L2 678 ZFP36 ring finger protein like 2 S426 92.27 AGAAAPPSPPFSFQL 0.172313 0.210678 0.2261 0.100309 0.1333 0.137721 0.123777 0.20303 0.609646 0.705338 0.016298 -0.71396
P48382_kksVVESSAPGANNLQVNALVAR_S3_1 P48382 RFX5 5993 regulatory factor X5 S308 99.99 ARGERKKSVVESSAP 0.224836 0.222821 0.195264 0.116425 0.114767 0.085505 0.105566 0.214307 0.49259 0.948701 0.001422 -1.02154
P49116_dLRsPLIATPTFVADkDGAR_S4_1 P49116 NR2C2 7182 nuclear receptor subfamily 2 group C member 2 S219 100 YIRKDLRSPLIATPT 0.198841 0.185934 0.212456 0.119987 0.105958 0.141596 0.122514 0.199077 0.615408 0.706112 0.004025 -0.70038
P49207_rLsYNTASNk_S3_1 P49207 RPL34 6164 ribosomal protein L34 S12 85.69 LTYRRRLSYNTASNK 0.191715 0.198409 0.169231 0.094787 0.105853 0.088288 0.096309 0.186452 0.516537 0.504792 0.000907 -0.95306
P49207_rLsYNTASNk_S3_Y4_T6_1 P49207 RPL34 6164 ribosomal protein L34 S12.Y13.T15 33.33;33.33;33.33 LTYRRRLSYNTASNK.TYRRRLSYNTASNKT.RRRLSYNTASNKTRL0.179138 0.216176 0.16691 0.090344 0.101231 0.071549 0.087708 0.187408 0.468005 0.510382 0.004368 -1.0954
P49207_rRLsYNTASNk_S4_1 P49207 RPL34 6164 ribosomal protein L34 S12 99.7 LTYRRRLSYNTASNK 0.21642 0.174004 0.170374 0.149353 0.120669 0.103365 0.124463 0.186933 0.665815 0.90298 0.035182 -0.58681
P49207_rRLsYNTASNk_S4_Y5_1 P49207 RPL34 6164 ribosomal protein L34 S12.Y13 49.9;49.9 LTYRRRLSYNTASNK.TYRRRLSYNTASNKT0.183462 0.206067 0.187897 0.168686 0.106329 0.097888 0.124301 0.192475 0.645803 0.175095 0.043379 -0.63083
P49207_rRLsYNTASNk_Y5_1 P49207 RPL34 6164 ribosomal protein L34 Y13 93.96 TYRRRLSYNTASNKT 0.163801 0.156359 0.147669 0.130099 0.103668 0.08481 0.106192 0.155943 0.68097 0.223733 0.023386 -0.55434
P49756_lGASNSPGQPNsVk_S6_1 P49756 RBM25 58517 RNA binding motif protein 25 S677 99.69 LKLGASNSPGQPNSV 0.153965 0.158727 0.176303 0.079338 0.132504 0.097248 0.10303 0.162998 0.632094 0.318165 0.024426 -0.66179
P49757_qGsFRGFPALSQk_S3_1 P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein S276 100 EQLARQGSFRGFPAL 0.22403 0.1948 0.176215 0.126625 0.122893 0.170993 0.14017 0.198349 0.706686 0.895916 0.04891 -0.50086
P49757_qQtFPHYEASSATTSPFFkPPAQHLNGSAAFNGVDDGR_T14_S15_1P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein T572.S573 34.54;34.54 YEASSATTSPFFKPP.EASSATTSPFFKPPA0.285143 0.279685 0.226977 0.098722 0.089046 0.081652 0.089807 0.263935 0.34026 0.132608 0.000818 -1.55529
P49757_qQtFPHYEASSATTSPFFkPPAQHLNGSAAFNGVDDGR_T3_1P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein T561 94.9 PSLVRQQTFPHYEAS 0.304983 0.294807 0.246001 0.060093 0.066727 0.051996 0.059605 0.28193 0.211418 0.103824 0.000286 -2.24183
P49757_rTPsEADRWLEEVSk_S4_1 P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein S438 99.35 AGHRRTPSEADRWLE 0.199789 0.222019 0.159172 0.107854 0.132721 0.132424 0.124333 0.19366 0.642016 0.334115 0.026323 -0.63932
P49757_tPsEADRWLEEVSk_S3_1 P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein S438 99.97 AGHRRTPSEADRWLE 0.192089 0.214262 0.176053 0.08327 0.12718 0.118492 0.109647 0.194135 0.564799 0.810094 0.008314 -0.82419
P50479_iHIDPEIQDGsPTTSR_S15_1 P50479 PDLIM4 8572 PDZ and LIM domain 4 S116 80.08 QDGSPTTSRRPSGTG 0.164386 0.164084 0.169989 0.144244 0.113636 0.116449 0.124777 0.166153 0.750975 0.074408 0.014185 -0.41316
P50479_rPsGTGTGPEDGRPSLGSPYGQPPR_S3_1 P50479 PDLIM4 8572 PDZ and LIM domain 4 S120 99.36 PTTSRRPSGTGTGPE 0.167319 0.177872 0.268071 0.101401 0.117935 0.06941 0.096249 0.204421 0.470836 0.331205 0.036551 -1.0867
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_1 P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S322 65.56 TTLPRMKSSSSVTTS 0.198361 0.257264 0.227092 0.124471 0.149105 0.110288 0.127955 0.227572 0.562259 0.615632 0.008198 -0.83069
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_S4_S5_1 P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S322.S323.S324 29.69;29.69;29.69 TTLPRMKSSSSVTTS.TLPRMKSSSSVTTSE.LPRMKSSSSVTTSET0.18613 0.245424 0.222955 0.115248 0.156667 0.118699 0.130205 0.21817 0.596805 0.741657 0.015642 -0.74467
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_S4_S5_S6_1P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S322.S323.S324.S32524.95;24.95;24.95;24.95 TTLPRMKSSSSVTTS.TLPRMKSSSSVTTSE.LPRMKSSSSVTTSET.PRMKSSSSVTTSETQ0.218671 0.278793 0.267285 0.129174 0.137259 0.122348 0.129594 0.254917 0.508376 0.103742 0.002695 -0.97603
P50552_sSSsVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_S4_1 P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S324.S325 45.86;45.86 LPRMKSSSSVTTSET.PRMKSSSSVTTSETQ0.212402 0.179398 0.179351 0.127974 0.098406 0.078013 0.101464 0.190384 0.532946 0.731143 0.00814 -0.90794
P50552_vPAQSEsVRRPWEk_S7_1 P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S305 98.52 RVPAQSESVRRPWEK 0.223386 0.309246 0.2121 0.04548 0.073005 0.064503 0.060996 0.248244 0.24571 0.131483 0.004128 -2.02497
P50750_kGsQITQQSTNQSR_S3_1 P50750 CDK9 1025 cyclin dependent kinase 9 S347 100 APPRRKGSQITQQST 0.166674 0.176282 0.167256 0.08734 0.131173 0.098594 0.105702 0.170071 0.621519 0.106067 0.008867 -0.68613
P51397_eEkDkDDQEWESPsPPkPTVFISGVIAR_S14_1 P51397 DAP 1611 death associated protein S51 99.3 DQEWESPSPPKPTVF 0.238382 0.185306 0.216212 0.11691 0.090245 0.11737 0.108175 0.2133 0.507149 0.506752 0.004124 -0.97952
P51812_aYsFcGTVEYmAPEVVNR_S3_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S227 79.27 DHEKKAYSFCGTVEY 0.189811 0.185362 0.207795 0.143852 0.147697 0.142573 0.144707 0.194323 0.744675 0.096025 0.002124 -0.42532
P51812_aySFcGTVEYMAPEVVNR_T7_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 T231 99.74 KAYSFCGTVEYMAPE 0.181078 0.20015 0.165948 0.130342 0.137448 0.140885 0.136225 0.182392 0.746881 0.179218 0.011232 -0.42105
P51812_gFsFVAITSDDESQAMQTVGVHSIVQQLHR_S3_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S386 100 HQLFRGFSFVAITSD 0.208358 0.260998 0.254823 0.093844 0.124713 0.08647 0.101675 0.241393 0.421203 0.664107 0.002347 -1.24741
P51858_aGDLLEDsPkRPk_S8_1 P51858 HDGF 3068 hepatoma-derived growth factor S165 100 AGDLLEDSPKRPKEA 0.170671 0.20675 0.231217 0.118101 0.161236 0.094535 0.124624 0.202879 0.614277 0.895511 0.040827 -0.70304
P51858_gPPQEEEEEEDEEEEATkEDAEAPGIRDHEsL_S31_1 P51858 HDGF 3068 hepatoma-derived growth factor S239 100 PGIRDHESL 0.207404 0.321543 0.238325 0.1523 0.159288 0.070229 0.127272 0.255758 0.497629 0.826153 0.044648 -1.00686
P51991_aVSREDsVkPGAHLTVk_S7_1 P51991 HNRNPA3 220988 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein A3 S116 100 RAVSREDSVKPGAHL 0.066281 0.111506 0.094473 0.044924 0.058956 0.042657 0.048846 0.090753 0.538224 0.25998 0.041382 -0.89372
P51991_eDsVkPGAHLTVk_S3_1 P51991 HNRNPA3 220988 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein A3 S116 100 RAVSREDSVKPGAHL 0.10367 0.136841 0.15277 0.041331 0.055021 0.04021 0.045521 0.131094 0.347237 0.195555 0.004928 -1.52601
P52594_gTPSQsPVVGR_S4_1 P52594 AGFG1 3267 ArfGAP with FG repeats 1 S179 94.32 HLNKGTPSQSPVVGR 0.21421 0.157033 0.236776 0.118696 0.126435 0.143088 0.129406 0.202673 0.638499 0.168423 0.041785 -0.64724
P52594_gTPsQSPVVGR_S6_1 P52594 AGFG1 3267 ArfGAP with FG repeats 1 S181 91.83 NKGTPSQSPVVGRSQ 0.144882 0.152139 0.142251 0.098024 0.126054 0.101274 0.108451 0.146424 0.740662 0.200764 0.015236 -0.43311
P52701_vHVQFFDDsPTR_S9_1 P52701 MSH6 2956 mutS homolog 6 S137 99.98 HVQFFDDSPTRGWVS 0.200279 0.188078 0.156514 0.121917 0.110292 0.114847 0.115685 0.181624 0.636951 0.126049 0.008074 -0.65075
P52948_dSENLAsPSEYPENGER_S7_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S623 100 RDSENLASPSEYPEN 0.192887 0.181035 0.19124 0.142377 0.137634 0.116714 0.132242 0.188387 0.701968 0.362094 0.002983 -0.51052
P52948_nLNNsNLFSPVNR_S5_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S608 100 VLKNLNNSNLFSPVN 0.164663 0.140955 0.160048 0.090912 0.090418 0.097252 0.092861 0.155222 0.598244 0.168359 0.001192 -0.7412
P52948_nLNNSNLFsPVNR_S5_S9_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S608.S612 50;50 VLKNLNNSNLFSPVN.LNNSNLFSPVNRDSE0.228797 0.204221 0.247371 0.109217 0.13555 0.113567 0.119445 0.226796 0.526661 0.596829 0.001977 -0.92505
P52948_nLNNSNLFsPVNR_S9_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S612 100 LNNSNLFSPVNRDSE 0.193585 0.19759 0.223681 0.074761 0.10466 0.104047 0.094489 0.204952 0.461032 0.955477 0.001268 -1.11706
P52948_tAPLPPASQTTPLQMALNGkPAPPPQSQsPEVEQLGR_S29_1P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S934 86.54 APPPQSQSPEVEQLG 0.208074 0.20443 0.227024 0.156416 0.148201 0.126485 0.143701 0.213176 0.674093 0.761824 0.003605 -0.56898
P53367_hSLPsGLGLSETQITSHGFDNTk_S5_1 P53367 ARFIP1 27236 ADP ribosylation factor interacting protein 1 S39 86.57 DLKHSLPSGLGLSET 0.23096 0.276435 0.373498 0.096916 0.098264 0.175527 0.123569 0.293631 0.420831 0.552855 0.026261 -1.24869
P53367_hSLPsGLGLSETQITSHGFDNTk_S5_S10_1 P53367 ARFIP1 27236 ADP ribosylation factor interacting protein 1 S39.S44 49.04;49.04 DLKHSLPSGLGLSET.LPSGLGLSETQITSH0.192298 0.253911 0.273348 0.086179 0.124514 0.133193 0.114629 0.239852 0.477914 0.518024 0.01158 -1.06518
P53602_rNsRDGDPLPSSLSck_S3_1 P53602 MVD 4597 mevalonate diphosphate decarboxylase S96 100 LARKRRNSRDGDPLP 0.15389 0.181063 0.164689 0.133306 0.125283 0.118443 0.125677 0.166547 0.754604 0.456362 0.010453 -0.40621
P53999_aLSSSkQsSSSRDDNMFQIGk_S5_1 P53999 SUB1 10923 SUB1 homolog, transcriptional regulator S52 55.69 TSRALSSSKQSSSSR 0.201728 0.183189 0.182771 0.112146 0.12375 0.154284 0.13006 0.189229 0.687313 0.396659 0.013524 -0.54096
P54198_dSmNATsTPAALSPSVLTTPSk_S7_1 P54198 HIRA 7290 histone cell cycle regulator S543 89.49 KDSMNATSTPAALSP 0.407648 0.24561 0.296894 0.118162 0.1422 0.175507 0.14529 0.316717 0.458737 0.215727 0.027623 -1.12426
P54277_tSLSNQPkLDELLQSQIEk_T1_S2_S4_1 P54277 PMS1 5378 PMS1 homolog 1, mismatch repair system component T670.S671.S673 33.33;33.33;33.33 AQKHKLKTSLSNQPK.QKHKLKTSLSNQPKL.HKLKTSLSNQPKLDE0.218309 0.214411 0.143434 0.070205 0.099283 0.106906 0.092131 0.192051 0.479723 0.348667 0.020279 -1.05973
P55327_nSPTFksFEEk_S7_1 P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 S176 100 KNSPTFKSFEEKVEN 0.15387 0.14829 0.211524 0.098772 0.127324 0.076509 0.100868 0.171228 0.589087 0.692289 0.048082 -0.76345
P55327_nSPtFkSFEEkVENLk_S7_1 P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 S176 100 KNSPTFKSFEEKVEN 0.186056 0.190847 0.161755 0.147117 0.123145 0.102155 0.124139 0.179553 0.691379 0.649293 0.024761 -0.53245
P55327_nSPTFksFEEkVENLk_T4_S7_1 P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 T173.S176 49.69;49.69 EDVKNSPTFKSFEEK.KNSPTFKSFEEKVEN0.165798 0.190378 0.173695 0.150142 0.118213 0.091221 0.119859 0.176624 0.67861 0.30654 0.037389 -0.55935



P55327_sFEEkVENLk_S1_1 P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 S176 100 KNSPTFKSFEEKVEN 0.183348 0.192855 0.216427 0.093929 0.118188 0.062447 0.091521 0.197544 0.463297 0.54155 0.004957 -1.10999
P55327_vGGTkPAGGDFGEVLNSAANASATTTEPLPEkTQEsL_S36_1P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 S223 84.57 LPEKTQESL 0.231844 0.230025 0.274681 0.133768 0.149291 0.117601 0.133553 0.245517 0.543968 0.564361 0.002888 -0.87841
P56524_aQSsPASATFPVSVQEPPTkPR_S3_S4_1 P56524 HDAC4 9759 histone deacetylase 4 S632.S633 49.67;49.67 RPLSRAQSSPASATF.PLSRAQSSPASATFP0.166579 0.184339 0.171975 0.097161 0.132984 0.134254 0.121466 0.174298 0.69689 0.314983 0.016284 -0.521
P56524_aQsSPASATFPVSVQEPPTkPR_S3_S4_S7_1 P56524 HDAC4 9759 histone deacetylase 4 S632.S633.S636 33.24;33.24;33.24 RPLSRAQSSPASATF.PLSRAQSSPASATFP.RAQSSPASATFPVSV0.167064 0.212575 0.206276 0.113316 0.131856 0.16084 0.135337 0.195305 0.692955 0.970938 0.039112 -0.52917
P57740_qPDIScILGTGGksPR_S5_T10_1 P57740 NUP107 57122 nucleoporin 107 S77.T82 49.9;49.9 LLRQPDISCILGTGG.DISCILGTGGKSPRL0.172466 0.165198 0.152039 0.096997 0.123322 0.139577 0.119966 0.163234 0.73493 0.376884 0.034781 -0.44432
P60174_kQsLGELIGTLNAAk_S3_1 P60174 TPI1 7167 triosephosphate isomerase 1 S58 100 KMNGRKQSLGELIGT 0.156248 0.162415 0.155323 0.109702 0.126472 0.117009 0.117728 0.157995 0.745137 0.347471 0.001657 -0.42442
P61978_gSyGDLGGPIITTQVTIPk_S2_Y3_1 P61978 HNRNPK 3190 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein K S379.Y380 42.15;42.15 SYAGGRGSYGDLGGP.YAGGRGSYGDLGGPI0.140715 0.225253 0.230604 0.082663 0.103675 0.064578 0.083639 0.198857 0.420597 0.261742 0.021025 -1.24949
P62081_sRTLtAVHDAILEDLVFPSEIVGkR_S1_T3_1 P62081 RPS7 6201 ribosomal protein S7 S119.T121 47.46;47.46 NKQKRPRSRTLTAVH.QKRPRSRTLTAVHDA0.136618 0.138415 0.117862 0.102039 0.088718 0.102675 0.097811 0.130965 0.746846 0.648053 0.014286 -0.42112
P62633_gFQFVSsSLPDIcYR_S7_S8_1 P62633 CNBP 7555 CCHC-type zinc finger nucleic acid binding protein S48.S49 47.17;47.17 RGFQFVSSSLPDICY.GFQFVSSSLPDICYR0.363334 0.347516 0.362895 0.146732 0.136108 0.138445 0.140428 0.357915 0.392351 0.554962 3.74E-06 -1.34978
P62805_rIsGLIYEETR_S3_1 P62805 HIST1H4A 8359 histone cluster 1 H4 family member a S48 100 RGGVKRISGLIYEET 0.18219 0.196035 0.16631 0.081893 0.131597 0.086437 0.099976 0.181512 0.550797 0.453206 0.010661 -0.86041
P62995_rPHTPTPGIYMGRPTYGsSR_S18_1 P62995 TRA2B 6434 transformer 2 beta homolog S215 88.86 MGRPTYGSSRRRDYY 0.150495 0.163569 0.180675 0.084923 0.093757 0.058469 0.07905 0.164913 0.479341 0.80903 0.003342 -1.06088
P78345_qAsVTLQPLk_S3_1 P78345 RPP38 10557 ribonuclease P/MRP subunit p38 S253 96.86 LADGRQASVTLQPLK 0.286271 0.268356 0.195356 0.027071 0.086863 0.061644 0.058526 0.249994 0.23411 0.559614 0.004275 -2.09474
P78345_qAsVTLQPLk_S3_T5_1 P78345 RPP38 10557 ribonuclease P/MRP subunit p38 S253.T255 50;50 LADGRQASVTLQPLK.DGRQASVTLQPLKIK0.245159 0.235118 0.17924 0.053221 0.094512 0.069942 0.072559 0.219839 0.330053 0.509664 0.003441 -1.59923
P82094_sAtPVNcEQPDILVSSTPINEGQTVLDk_T3_1 P82094 TMF1 7110 TATA element modulatory factor 1 T401 90.31 EESGRSATPVNCEQP 0.209764 0.24389 0.22176 0.129565 0.173202 0.106315 0.136361 0.225138 0.605675 0.412588 0.015678 -0.72338
P85037_eEAPAsPLRPLYPQISPLk_S6_1 P85037 FOXK1 221937 forkhead box K1 S213 100 HKEEAPASPLRPLYP 0.217509 0.266718 0.201033 0.123918 0.152025 0.070599 0.115514 0.22842 0.505709 0.811487 0.021868 -0.98362
P85037_qsPGPALAR_S2_1 P85037 FOXK1 221937 forkhead box K1 S101 100 AAASVRQSPGPALAR 0.169199 0.233817 0.236097 0.089526 0.119476 0.087567 0.098856 0.213037 0.464033 0.362935 0.009235 -1.1077
P98082_sSPNPFVGsPPk_S9_1 P98082 DAB2 1601 DAB2, clathrin adaptor protein S401 100 SPNPFVGSPPKGLSI 0.192018 0.231078 0.209821 0.097621 0.13026 0.112259 0.11338 0.210972 0.537417 0.822773 0.002682 -0.89589
P98175_gSsYGVTSTESYkETLHk_Y4_1 P98175 RBM10 8241 RNA binding motif protein 10 Y906 91.95 LGARGSSYGVTSTES 0.242369 0.253282 0.183472 0.093311 0.116609 0.101352 0.103757 0.226374 0.458345 0.180664 0.005715 -1.1255
Q00013_qGsLHVGDEILEINGTNVTNHSVDQLQk_S3_1 Q00013 MPP1 4354 membrane palmitoylated protein 1 S110 100 GMIHRQGSLHVGDEI 0.191044 0.171666 0.177734 0.094219 0.129466 0.108572 0.110752 0.180148 0.614786 0.476455 0.004081 -0.70184
Q00013_sRPEAVSHPLNTVTEDMYTNGSPAPGsPAQVk_S27_1Q00013 MPP1 4354 membrane palmitoylated protein 1 S57 100 NGSPAPGSPAQVKGQ 0.179644 0.202252 0.224286 0.129185 0.129111 0.120831 0.126376 0.202061 0.625434 0.088457 0.00456 -0.67707
Q00577_qTVNRGPGLGsTQGQTIALPAQGLIEFR_S11_1 Q00577 PURA 5813 purine rich element binding protein A S182 85.83 NRGPGLGSTQGQTIA 0.170826 0.161933 0.168259 0.094466 0.132673 0.135937 0.121026 0.167006 0.724677 0.075806 0.027588 -0.46459
Q00653_lNsSIVEPkEPAPETADGPYLVIVEQPk_S3_S4_1 Q00653 NFKB2 4791 nuclear factor kappa B subunit 2 S22.S23 50;50 YDDFKLNSSIVEPKE.DDFKLNSSIVEPKEP0.176328 0.140725 0.159676 0.103584 0.11065 0.121598 0.111944 0.15891 0.70445 0.412183 0.015237 -0.50543
Q01167_rIktEDGEGIVIALSVDTPPAAVR_T4_1 Q01167 FOXK2 3607 forkhead box K2 T634 98.7 PELKRIKTEDGEGIV 0.209224 0.27399 0.23192 0.103714 0.178513 0.117044 0.13309 0.238378 0.558317 0.808404 0.024273 -0.84084
Q01432_sQSLsLQMPPQQDWk_S3_S5_1 Q01432 AMPD3 272 adenosine monophosphate deaminase 3 S85.S87 49.99;49.99 FKMIRSQSLSLQMPP.MIRSQSLSLQMPPQQ0.131802 0.198554 0.137232 0.048335 0.079719 0.060159 0.062738 0.155862 0.402519 0.309097 0.016122 -1.31287
Q01432_sQSLSLQmPPQQDWk_S5_1 Q01432 AMPD3 272 adenosine monophosphate deaminase 3 S87 92.97 MIRSQSLSLQMPPQQ 0.188434 0.221213 0.176617 0.084886 0.134009 0.071902 0.096932 0.195421 0.496017 0.664387 0.013101 -1.01154
Q01433_qIsQDVkLEPDILLR_S3_1 Q01433 AMPD2 271 adenosine monophosphate deaminase 2 S168 100 QRLERQISQDVKLEP 0.16771 0.21221 0.160107 0.092425 0.145403 0.111427 0.116419 0.180009 0.646738 0.952545 0.047244 -0.62875
Q01433_sLPGPAPcLk_S1_1 Q01433 AMPD2 271 adenosine monophosphate deaminase 2 S100 100 PPLQSARSLPGPAPC 0.156408 0.187932 0.145374 0.063708 0.108329 0.096594 0.089544 0.163238 0.548546 0.953787 0.016249 -0.86631
Q01664_fIQELSGSsPk_S9_1 Q01664 TFAP4 7023 transcription factor AP-4 S124 100 IQELSGSSPKRRRAE 0.164084 0.185037 0.179235 0.114157 0.154943 0.097506 0.122202 0.176119 0.693862 0.236377 0.041245 -0.52728
Q01804_sRDEGYQYHR_S1_1 Q01804 OTUD4 54726 OTU deubiquitinase 4 S1080 100 WKGQPSRSRDEGYQY 0.149768 0.192475 0.162735 0.100669 0.119683 0.095194 0.105182 0.168326 0.624872 0.512544 0.012569 -0.67837
Q02241_sVsPSPVPLSSNYIAQISNGQQLmSQPQLHR_S3_1 Q02241 KIF23 9493 kinesin family member 23 S684 96.04 KVTQRSVSPSPVPLS 0.208036 0.198038 0.231868 0.125984 0.152094 0.179818 0.152632 0.212647 0.71777 0.588355 0.031553 -0.47841
Q02543_aHsIQIMk_S3_1 Q02543 RPL18A 6142 ribosomal protein L18a S123 100 RHRARAHSIQIMKVE 0.154552 0.168945 0.160838 0.089008 0.103684 0.094846 0.095846 0.161445 0.593677 0.976271 0.000388 -0.75225
Q03164_sDTPEVHPPLPISQsPENESNDRR_S13_1 Q03164 KMT2A 4297 lysine methyltransferase 2A S516 89.1 VHPPLPISQSPENES 0.197347 0.215134 0.179943 0.130007 0.151551 0.104213 0.128591 0.197475 0.651174 0.710664 0.015579 -0.61888
Q03164_sGsDRNSAILSDPSVFSPLNk_S1_1 Q03164 KMT2A 4297 lysine methyltransferase 2A S181 99.96 KPRGRPRSGSDRNSA 0.171809 0.177569 0.198463 0.14591 0.137615 0.10928 0.130935 0.182614 0.717004 0.695523 0.019711 -0.47995
Q03164_sGSDRNsAILSDPSVFSPLNk_S1_S3_1 Q03164 KMT2A 4297 lysine methyltransferase 2A S181.S183 47.61;47.61 KPRGRPRSGSDRNSA.RGRPRSGSDRNSAIL0.201824 0.200491 0.265774 0.146746 0.133742 0.127552 0.136013 0.222696 0.610757 0.128978 0.017661 -0.71133
Q03188_tSVSQNVIPSsAQk_S10_1 Q03188 CENPC 1060 centromere protein C S176 94.66 VSQNVIPSSAQKRET 0.173928 0.169274 0.164009 0.090261 0.120445 0.113417 0.108041 0.16907 0.639031 0.179691 0.003088 -0.64604
Q03252_aTsSSSGSLSATGR_T2_S3_1 Q03252 LMNB2 84823 lamin B2 T418.S419 46.04;46.04 RVTVSRATSSSSGSL.VTVSRATSSSSGSLS0.166274 0.247201 0.242042 0.093493 0.158002 0.122012 0.124502 0.218506 0.56979 0.67468 0.043013 -0.8115
Q03252_lkLsPSPSSR_S4_1 Q03252 LMNB2 84823 lamin B2 S405 89.2 EEERLKLSPSPSSRV 0.14427 0.179843 0.14963 0.103982 0.12588 0.099595 0.109819 0.157915 0.695432 0.700488 0.024869 -0.52402
Q04656_sPSYTNDSTATFIIDGmHck_S1_1 Q04656 ATP7A 538 ATPase copper transporting alpha S270 68.67 SEGSQQRSPSYTNDS 0.130636 0.128323 0.157186 0.098336 0.113109 0.088044 0.09983 0.138715 0.719676 0.763249 0.029868 -0.47458
Q05655_gRGEyFAIk_Y5_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta Y374 100 ELKGRGEYFAIKALK 0.155486 0.172139 0.182769 0.083251 0.137116 0.070536 0.096968 0.170132 0.569957 0.262946 0.028802 -0.81108
Q05655_nLIDSmDQSAFAGFsFVNPk_S15_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta S664 100 QSAFAGFSFVNPKFE 0.172859 0.193807 0.160734 0.083368 0.127663 0.120826 0.110619 0.1758 0.629231 0.6598 0.017909 -0.66834
Q05655_sEDEAkFPtmNRR_T9_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta T141 100 EDEAKFPTMNRRGAI 0.167113 0.21237 0.193927 0.086089 0.109008 0.085386 0.093494 0.191137 0.489148 0.517191 0.003063 -1.03166
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSk_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 S28 93.96 ARAKRKYSEVDDSLP 0.192269 0.196495 0.234927 0.151935 0.12619 0.167199 0.148441 0.207897 0.714015 0.874915 0.030325 -0.48597
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSk_Y2_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27.S28 50;50 TARAKRKYSEVDDSL.ARAKRKYSEVDDSLP0.16553 0.201149 0.1938 0.119918 0.118539 0.121028 0.119828 0.186826 0.641389 0.008754 0.024846 -0.64073
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSkNETGLLSSIk_Y2_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27 85.58 TARAKRKYSEVDDSL 0.178588 0.213212 0.221387 0.150903 0.1323 0.153937 0.145713 0.204395 0.712899 0.42001 0.016455 -0.48823
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSkNETGLLSSIk_Y2_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27.S28 49.97;49.97 TARAKRKYSEVDDSL.ARAKRKYSEVDDSLP0.178201 0.183982 0.225709 0.155339 0.131189 0.152933 0.146487 0.195964 0.747521 0.416939 0.042336 -0.41981
Q05D32_nETGLLSsIkk_S8_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 S51 99.96 NETGLLSSIKKFIKG 0.190596 0.149135 0.157632 0.085362 0.099695 0.117538 0.100865 0.165787 0.608399 0.702767 0.014433 -0.71691
Q06210_vDsTTcLFPVEEk_S3_1 Q06210 GFPT1 2673 glutamine--fructose-6-phosphate transaminase 1 S261 84.39 CNLSRVDSTTCLFPV 0.165359 0.176292 0.171085 0.101203 0.139179 0.126322 0.122235 0.170912 0.715192 0.148439 0.013697 -0.4836
Q06587_sLRPDPNFDALISk_S1_1 Q06587 RING1 6015 ring finger protein 1 S96 100 KKLVSKRSLRPDPNF 0.247153 0.207671 0.14708 0.092635 0.106618 0.10848 0.102577 0.200635 0.511265 0.057351 0.029358 -0.96786
Q07002_rAsLSDIGFGk_S3_S5_1 Q07002 CDK18 5129 cyclin dependent kinase 18 S132.S134 50;50 SRMSRRASLSDIGFG.MSRRASLSDIGFGKL0.257302 0.355824 0.218133 0.014737 0.035167 0.026657 0.02552 0.277086 0.092102 0.040989 0.023566 -3.44063
Q07002_rAsLSDIGFGk_S5_1 Q07002 CDK18 5129 cyclin dependent kinase 18 S134 96.36 MSRRASLSDIGFGKL 0.175785 0.283371 0.15184 0.008634 0.018318 0.018583 0.015178 0.203665 0.074525 0.01301 0.042294 -3.74613
Q07617_rAsAAAAAGGGATGHPGGGQGAENPAGLk_S3_1 Q07617 SPAG1 6674 sperm associated antigen 1 S423 100 KRSPRRASAAAAAGG 0.15171 0.176544 0.186062 0.10179 0.118604 0.107969 0.109455 0.171439 0.638447 0.373893 0.005477 -0.64736
Q07666_sGSMDPSGAHPSVR_S1_S3_1 Q07666 KHDRBS1 10657 KH RNA binding domain containing, signal transduction associated 1S18.S20 49.99;49.99 MSRSSGRSGSMDPSG.RSSGRSGSMDPSGAH0.207382 0.219323 0.218029 0.09371 0.085639 0.066441 0.08193 0.214911 0.381228 0.359042 0.000118 -1.39128
Q07666_sGsMDPSGAHPSVR_S3_1 Q07666 KHDRBS1 10657 KH RNA binding domain containing, signal transduction associated 1S20 89.97 RSSGRSGSMDPSGAH 0.251046 0.237224 0.260557 0.070833 0.157247 0.074202 0.10076 0.249609 0.403673 0.108665 0.006876 -1.30874
Q07864_dGPATGLGsFLRR_S9_1 Q07864 POLE 5426 DNA polymerase epsilon, catalytic subunit S1317 100 GPATGLGSFLRRTAR 0.232652 0.203667 0.212583 0.039253 0.048622 0.042622 0.043499 0.216301 0.201104 0.185435 4.33E-05 -2.31399
Q07889_sASVsSISLTk_S5_1 Q07889 SOS1 6654 SOS Ras/Rac guanine nucleotide exchange factor 1 S1136 93.37 GPRSASVSSISLTKG 0.181029 0.208384 0.177376 0.104386 0.160116 0.14259 0.135697 0.18893 0.718242 0.522496 0.049775 -0.47746
Q07960_sSsPELVTHLk_S2_1 Q07960 ARHGAP1 392 Rho GTPase activating protein 1 S50 93.83 KSDDSKSSSPELVTH 0.144053 0.163859 0.169199 0.088895 0.133656 0.099058 0.107203 0.159037 0.674075 0.483411 0.02906 -0.56902
Q07960_sSsPELVTHLk_S3_1 Q07960 ARHGAP1 392 Rho GTPase activating protein 1 S51 96.56 SDDSKSSSPELVTHL 0.154357 0.166884 0.181171 0.091019 0.133549 0.093641 0.10607 0.16747 0.633363 0.481253 0.017715 -0.65889
Q08AE8_skSmDkSDEELQFPk_S1_1 Q08AE8 SPIRE1 56907 spire type actin nucleation factor 1 S676 93.4 IARFSSKSKSMDKSD 0.183162 0.198323 0.182267 0.131339 0.131736 0.087699 0.116925 0.187917 0.622215 0.225502 0.010214 -0.68451
Q0VD83_eTEPEsLEHVR_S6_1 Q0VD83 APOBR 55911 apolipoprotein B receptor S930 100 AKETEPESLEHVRGQ 0.149005 0.217047 0.184555 0.123909 0.083245 0.067247 0.091467 0.183536 0.49836 0.848454 0.023681 -1.00474
Q12789_dSLLDTSSVSEPNVSFVSHcADsNSGDIAVIEEVR_S23_1Q12789 GTF3C1 2975 general transcription factor IIIC subunit 1 S573 81.61 FVSHCADSNSGDIAV 0.185918 0.175121 0.187265 0.116312 0.123628 0.10832 0.116087 0.182768 0.635158 0.861059 0.00034 -0.65481
Q12802_rAEtFGGFDSHQmNASk_T4_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 T2467 100 SLPRRAETFGGFDSH 0.179389 0.185283 0.175894 0.127949 0.134033 0.129332 0.130438 0.180189 0.723898 0.622283 0.000113 -0.46614
Q12802_sAVLLVDETATTPIFANR_S1_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE 0.196996 0.212544 0.237839 0.096099 0.076953 0.113499 0.095517 0.215793 0.442632 0.880412 0.00164 -1.17582
Q12802_sAVLLVDETATTPIFANRR_S1_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE 0.2895 0.216898 0.273122 0.158902 0.115286 0.096708 0.123632 0.25984 0.4758 0.825545 0.008987 -1.07157
Q12802_sLsRPSSLIEQEk_S3_S7_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S2563.S2567 47.05;47.05 RALTRSLSRPSSLIE.RSLSRPSSLIEQEKQ0.163271 0.249316 0.168181 0.081124 0.120295 0.08693 0.096116 0.193589 0.496496 0.321271 0.032874 -1.01015
Q12802_sVsIQNITGVGNDENmSNTWk_S3_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1906 93.63 VSLSKSVSIQNITGV 0.295244 0.269354 0.178834 0.08138 0.095849 0.066933 0.081388 0.247811 0.328427 0.105976 0.010111 -1.60636
Q12830_fLFTPLAtTATTASTTTTTVSTTAAGTGEQRQSk_T4_1 Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor T2338 88.04 TVQRFLFTPLATTAT 0.199411 0.19474 0.180988 0.128286 0.097685 0.068933 0.098301 0.191713 0.512751 0.188597 0.006571 -0.96367
Q12830_sLTSATsTSNIQSSASQPPRPQQGQVk_S7_1 Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor S2252 65.56 KSLTSATSTSNIQSS 0.277833 0.289556 0.249577 0.046706 0.097493 0.071108 0.071769 0.272322 0.263545 0.791303 0.000443 -1.92388
Q12830_sPILEEkDIPPLEFPk_S1_1 Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor S216 100 PRVHRPRSPILEEKD 0.155172 0.196642 0.189486 0.095089 0.110865 0.083654 0.096536 0.180433 0.535025 0.550618 0.005056 -0.90232
Q12872_gVsQEkEAQISSAIVSSVQSk_S11_S12_1 Q12872 SFSWAP 6433 splicing factor SWAP homolog S917.S918 46;46 QEKEAQISSAIVSSV.EKEAQISSAIVSSVQ0.167085 0.159401 0.171239 0.100147 0.080848 0.122408 0.101134 0.165909 0.609579 0.153957 0.006594 -0.71412
Q12872_gVsQEkEAQISSAIVSSVQSk_S3_1 Q12872 SFSWAP 6433 splicing factor SWAP homolog S909 100 QERSRGVSQEKEAQI 0.190404 0.170757 0.192895 0.129722 0.105617 0.127664 0.121001 0.184685 0.655174 0.903219 0.003626 -0.61005
Q12874_sLEsLDTSLFAk_S4_1 Q12874 SF3A3 10946 splicing factor 3a subunit 3 S295 95.03 TKGKSLESLDTSLFA 0.227572 0.213666 0.275255 0.07544 0.160162 0.174184 0.136596 0.238831 0.571934 0.535412 0.047039 -0.80608
Q12888_nsPEDLGLSLTGDSck_S2_1 Q12888 TP53BP1 7158 tumor protein p53 binding protein 1 S500 100 SEIEPKNSPEDLGLS 0.200452 0.174171 0.196339 0.139344 0.142108 0.099712 0.127055 0.190321 0.667583 0.524185 0.01656 -0.58298
Q12904_kQQsIAGSADSkPIDVSR_S4_1 Q12904 AIMP1 9255 aminoacyl tRNA synthetase complex interacting multifunctional protein 1S140 97.46 KKEKKQQSIAGSADS 0.145605 0.162739 0.151905 0.107041 0.13027 0.105778 0.114363 0.153416 0.745441 0.56627 0.014224 -0.42383
Q12968_kTsEDQAAILPGk_S3_1 Q12968 NFATC3 4775 nuclear factor of activated T-cells 3 S344 96.48 PLKTRKTSEDQAAIL 0.220739 0.204371 0.211891 0.13119 0.125199 0.149492 0.135294 0.212334 0.637175 0.590682 0.0009 -0.65024
Q12968_ktSEDQAAILPGkLELcSDDQGSLSPAR_S3_1 Q12968 NFATC3 4775 nuclear factor of activated T-cells 3 S344 89.47 PLKTRKTSEDQAAIL 0.221455 0.234251 0.247873 0.160129 0.134175 0.133865 0.142723 0.234526 0.608558 0.868795 0.001367 -0.71653
Q12972_rIsTLTIEEGNLDIQRPk_S3_1 Q12972 PPP1R8 5511 protein phosphatase 1 regulatory subunit 8 S178 98.97 TAHNKRISTLTIEEG 0.188462 0.204652 0.186058 0.132533 0.120141 0.110315 0.120996 0.193057 0.626738 0.904128 0.001152 -0.67407
Q12986_kAQsLAEQTSDTAGLESSTR_S4_1 Q12986 NFX1 4799 nuclear transcription factor, X-box binding 1 S123 100 IRVKKAQSLAEQTSD 0.259933 0.200074 0.22217 0.075047 0.088353 0.087429 0.08361 0.227392 0.367689 0.113667 0.00133 -1.44344
Q13029_rkPSQtLQPSEDLADGk_S4_1 Q13029 PRDM2 7799 PR/SET domain 2 S421 99.35 AGLKRKPSQTLQPSE 0.23016 0.212419 0.266095 0.149362 0.156696 0.120167 0.142075 0.236225 0.60144 0.66604 0.00822 -0.73351
Q13029_rkPSQtLQPSEDLADGk_T6_1 Q13029 PRDM2 7799 PR/SET domain 2 T423 88.63 LKRKPSQTLQPSEDL 0.217218 0.251084 0.257791 0.109033 0.125187 0.108007 0.114076 0.242031 0.471327 0.328197 0.000739 -1.0852
Q13029_rTAsPPALPk_S4_1 Q13029 PRDM2 7799 PR/SET domain 2 S643 100 AKKRRTASPPALPKI 0.208885 0.241524 0.244269 0.163028 0.191492 0.161935 0.172152 0.231559 0.743445 0.840425 0.016397 -0.4277
Q13043_eNQINSFGksVPGPLk_S10_1 Q13043 STK4 6789 serine/threonine kinase 4 S414 100 QINSFGKSVPGPLKN 0.283144 0.231707 0.155342 0.082364 0.116734 0.132698 0.110599 0.223398 0.495076 0.275864 0.047783 -1.01428
Q13085_sSMsGLHLVk_S1_S2_1 Q13085 ACACA 31 Acetyl-CoA carboxylase alpha S77.S78 49.77;49.77 GLALHIRSSMSGLHL.LALHIRSSMSGLHLV0.176334 0.186045 0.162232 0.113829 0.12586 0.112091 0.11726 0.17487 0.670555 0.563375 0.00212 -0.57657
Q13094_eNDEDDVHQRPLPQPALLPMSSNtFPSR_S21_S22_T24_S27_1Q13094 LCP2 3937 lymphocyte cytosolic protein 2 S338.S339.T341.S34425;25;25;25 QPALLPMSSNTFPSR.PALLPMSSNTFPSRS.LLPMSSNTFPSRSTK.MSSNTFPSRSTKPSP0.218808 0.248127 0.243385 0.062605 0.098834 0.071691 0.07771 0.236773 0.328203 0.821511 0.000359 -1.60734



Q13111_sPSTtYLHTPTPSEDAAIPSk_S1_1 Q13111 CHAF1A 10036 chromatin assembly factor 1 subunit A S775 69.52 NHTGSPRSPSTTYLH 0.171845 0.197365 0.203007 0.111613 0.105373 0.070889 0.095958 0.190739 0.503088 0.728591 0.003961 -0.99112
Q13112_gSsPGPRPVEGTPASR_S2_S3_1 Q13112 CHAF1B 8208 chromatin assembly factor 1 subunit B S409.S410 50;50 KSQTHRGSSPGPRPV.SQTHRGSSPGPRPVE0.1699 0.1939 0.197872 0.12295 0.144311 0.106845 0.124702 0.187224 0.666059 0.786725 0.010924 -0.58628
Q13112_tDTPPSSVPTSVISTPSTEEIQSETPGDAQGsPPELk_S32_1Q13112 CHAF1B 8208 chromatin assembly factor 1 subunit B S538 79.38 TPGDAQGSPPELKRP 0.217663 0.228952 0.272214 0.137741 0.178583 0.144808 0.15371 0.239609 0.641504 0.72986 0.014641 -0.64047
Q13129_gHRPVsPAPGASGLRPcLWQLETELR_S6_1 Q13129 RLF 6018 rearranged L-myc fusion S41 99.32 VRGHRPVSPAPGASG 0.179063 0.178384 0.26139 0.125011 0.135415 0.100137 0.120188 0.206279 0.582645 0.252112 0.043214 -0.77931
Q13129_gHRPVsPAPGASGLRPcLWQLETELR_S6_S12_1 Q13129 RLF 6018 rearranged L-myc fusion S41.S47 49.99;49.99 VRGHRPVSPAPGASG.VSPAPGASGLRPCLW0.187176 0.207165 0.17046 0.115181 0.125118 0.112735 0.117678 0.188267 0.62506 0.225943 0.00331 -0.67793
Q13129_sHLPEDLFcAESANsQIDTETAENLk_S15_T19_1 Q13129 RLF 6018 rearranged L-myc fusion S878.T882 47.12;47.12 FCAESANSQIDTETA.SANSQIDTETAENLK0.278204 0.22859 0.25889 0.162985 0.211859 0.118829 0.164558 0.255228 0.644748 0.448196 0.041034 -0.63319
Q13129_sPSAIPEQNHSLNDQAk_S1_S3_1 Q13129 RLF 6018 rearranged L-myc fusion S632.S634 49.92;49.92 QKGICPKSPSAIPEQ.GICPKSPSAIPEQNH0.216667 0.181949 0.194017 0.151694 0.116839 0.106396 0.124977 0.197544 0.63265 0.711452 0.013124 -0.66052
Q13129_tSDISsPIGSHREEQEGR_S5_1 Q13129 RLF 6018 rearranged L-myc fusion S1272 71.64 ESKTSDISSPIGSHR 0.132233 0.140452 0.154138 0.094014 0.126817 0.092451 0.104427 0.142274 0.733986 0.490748 0.042623 -0.44617
Q13131_dFYLATsPPDSFLDDHHLTRPHPER_S7_S11_1 Q13131 PRKAA1 5562 protein kinase AMP-activated catalytic subunit alpha 1 S356.S360 44.68;44.68 KDFYLATSPPDSFLD.LATSPPDSFLDDHHL0.206277 0.221924 0.187619 0.159809 0.129114 0.103732 0.130885 0.205273 0.637615 0.544483 0.017331 -0.64924
Q13177_yLSFTPPEkDGFPSGTPALNAk_Y1_S3_T5_1 Q13177 PAK2 5062 p21 (RAC1) activated kinase 2 Y139.S141.T143 31.67;31.67;31.67 SNTVKQKYLSFTPPE.TVKQKYLSFTPPEKD.KQKYLSFTPPEKDGF0.152237 0.190238 0.196454 0.132654 0.128902 0.144026 0.135194 0.179643 0.752572 0.195355 0.037836 -0.4101
Q13188_kLsEDSLTkQPEEVFDVLEk_S3_1 Q13188 STK3 6788 serine/threonine kinase 3 S15 100 KSKLKKLSEDSLTKQ 0.159393 0.152599 0.160021 0.101936 0.13057 0.117044 0.116517 0.157338 0.740551 0.152516 0.009011 -0.43333
Q13188_nAtSPQVQRPSFMDYFDk_T3_1 Q13188 STK3 6788 serine/threonine kinase 3 T384 98.42 GTMKRNATSPQVQRP 0.262523 0.265886 0.20947 0.105908 0.118339 0.115663 0.113303 0.24596 0.460659 0.081981 0.002067 -1.11823
Q13206_sNsEVEDVGPTSHNR_S3_1 Q13206 DDX10 1662 DEAD-box helicase 10 S831 93.57 GMKKRSNSEVEDVGP 0.189874 0.176438 0.218661 0.156193 0.152873 0.1163 0.141789 0.194991 0.727156 0.974189 0.040686 -0.45966
Q13242_gsPHYFSPFRPY_S2_1 Q13242 SRSF9 8683 serine and arginine rich splicing factor 9 S211 100 SPYQSRGSPHYFSPF 0.148094 0.175132 0.163298 0.107713 0.137832 0.0988 0.114782 0.162175 0.707765 0.610274 0.028688 -0.49866
Q13242_gsPHYFsPFRPY_S2_S7_2 Q13242 SRSF9 8683 serine and arginine rich splicing factor 9 S211.S216 100;100 SPYQSRGSPHYFSPF.RGSPHYFSPFRPY0.174368 0.158879 0.187902 0.122839 0.106136 0.079923 0.102966 0.173716 0.592727 0.621312 0.009287 -0.75456
Q13242_gsPHYFsPFRPY_Y5_S7_2 Q13242 SRSF9 8683 serine and arginine rich splicing factor 9 Y214.S216 91.95;99.92 QSRGSPHYFSPFRPY.RGSPHYFSPFRPY0.15172 0.158848 0.171576 0.114443 0.115409 0.073072 0.100975 0.160715 0.628285 0.295281 0.016782 -0.67051
Q13247_dRDGYSYGsR_S9_1 Q13247 SRSF6 6431 serine and arginine rich splicing factor 6 S84 98.71 RDGYSYGSRSGGGGY 0.166129 0.196543 0.188256 0.130624 0.117988 0.121897 0.123503 0.183643 0.672519 0.289588 0.003596 -0.57235
Q13283_sSsPAPADIAQTVQEDLR_S3_1 Q13283 G3BP1 10146 G3BP stress granule assembly factor 1 S232 73.84 EDAQKSSSPAPADIA 0.181794 0.187721 0.163634 0.103347 0.142624 0.121614 0.122528 0.177716 0.689461 0.579299 0.014865 -0.53646
Q13303_rsSLVITTk_S3_1 Q13303 KCNAB2 8514 potassium voltage-gated channel subfamily A regulatory beta subunit 2S112 95.97 KKGWRRSSLVITTKI 0.160013 0.18606 0.165455 0.069547 0.111202 0.084792 0.088514 0.170509 0.519113 0.596486 0.004849 -0.94588
Q13310_sGVGNVFIk_S1_1 Q13310 PABPC4 8761 poly (A) binding protein cytoplasmic 4 S96 100 RDPSLRKSGVGNVFI 0.164861 0.165756 0.166329 0.07875 0.11661 0.087506 0.094289 0.165649 0.569209 0.002782 0.024629 -0.81297
Q13370_gLNRNsLPTPQLR_S6_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S432 100 NKGLNRNSLPTPQLR 0.201092 0.260946 0.235407 0.072217 0.114126 0.111997 0.099447 0.232482 0.427761 0.763687 0.003808 -1.22512
Q13370_lsSAAEEkVPVIRPR_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S279.S280 50;50 APLHPRLSSAAEEKV.PLHPRLSSAAEEKVP0.180697 0.18471 0.202567 0.121286 0.147885 0.138026 0.135732 0.189325 0.71693 0.856924 0.006433 -0.4801
Q13370_rSscVSLGETAASYYGSck_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S295.S296 45.62;45.62 VIRPRRRSSCVSLGE.IRPRRRSSCVSLGET0.199487 0.19673 0.170104 0.137869 0.144318 0.112691 0.131626 0.188774 0.69727 0.970572 0.013166 -0.52021
Q13370_rSsGTSGLLPVEQSSR_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S441.S442 45.78;45.78 PTPQLRRSSGTSGLL.TPQLRRSSGTSGLLP0.244432 0.247081 0.228106 0.089537 0.131258 0.100072 0.106956 0.239873 0.445885 0.366473 0.000661 -1.16526
Q13370_rSsGTSGLLPVEQSSR_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S442 82.1 TPQLRRSSGTSGLLP 0.276308 0.214409 0.28606 0.078519 0.108525 0.107805 0.098283 0.258926 0.37958 0.325074 0.002805 -1.39752
Q13370_ssGTSGLLPVEQSSR_S1_S2_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S441.S442 49.75;49.75 PTPQLRRSSGTSGLL.TPQLRRSSGTSGLLP0.205351 0.195509 0.266904 0.157839 0.142939 0.135405 0.145394 0.222588 0.6532 0.16018 0.029538 -0.6144
Q13422_sNHsAQDSAVENLLLLSk_S4_S8_1 Q13422 IKZF1 10320 IKAROS family zinc finger 1 S364.S368 47.13;47.13 GTPRSNHSAQDSAVE.SNHSAQDSAVENLLL0.181244 0.187278 0.143127 0.11924 0.134045 0.115849 0.123044 0.17055 0.721458 0.280845 0.033326 -0.47101
Q13425_gLGPPsPPAPPRGPAGEAGAsPPVRR_S6_S21_2 Q13425 SNTB2 6645 syntrophin beta 2 S95.S110 100;100 SRGLGPPSPPAPPRG.PAGEAGASPPVRRVR0.168215 0.165373 0.148413 0.135599 0.090661 0.108761 0.111674 0.160667 0.695063 0.366354 0.02748 -0.52478
Q13427_ecNPPNsQPASYQR_S11_1 Q13427 PPIG 9360 peptidylprolyl isomerase G S319 90.95 PPNSQPASYQRRLLV 0.160806 0.162307 0.187298 0.04564 0.076156 0.063131 0.061642 0.170137 0.362309 0.971407 0.000919 -1.46471
Q13427_eREcNPPNsQPASYQR_S9_1 Q13427 PPIG 9360 peptidylprolyl isomerase G S315 84.22 RECNPPNSQPASYQR 0.171755 0.136137 0.190329 0.116556 0.124724 0.110158 0.117146 0.166074 0.705385 0.131339 0.040961 -0.50352
Q13427_sELNEIkENQRsPVR_S12_1 Q13427 PPIG 9360 peptidylprolyl isomerase G S397 100 EIKENQRSPVRVKER 0.166743 0.192466 0.265177 0.10819 0.106455 0.087717 0.100787 0.208129 0.484255 0.094235 0.023693 -1.04616
Q13428_kLGAGEGGEAsVSPEkTSTTSk_S13_1 Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1378 91.86 EGGEASVSPEKTSTT 0.174327 0.201207 0.194412 0.162792 0.125411 0.135689 0.141297 0.189982 0.743741 0.687526 0.024073 -0.42713
Q13428_lDsSPSVSSTLAAk_S3_1 Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1227 99.23 KATPKLDSSPSVSST 0.167727 0.219476 0.151201 0.064296 0.112923 0.116713 0.097977 0.179468 0.545934 0.804849 0.037542 -0.8732
Q13428_lDSsPSVSSTLAAk_S4_1 Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1228 99.55 ATPKLDSSPSVSSTL 0.189172 0.163071 0.182464 0.092656 0.099299 0.105502 0.099152 0.178236 0.556297 0.36685 0.000798 -0.84607
Q13428_lDSsPSVSSTLAAk_T10_1 Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 T1234 89.52 SSPSVSSTLAAKDDP 0.174672 0.163888 0.182972 0.133609 0.144092 0.094379 0.124027 0.173844 0.713437 0.235302 0.036471 -0.48714
Q13428_lDSSPSVSSTLAAkDDPDGkQEAkPQQAAGmLsPk_S33_1Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1257 100 QQAAGMLSPKTGGKE 0.140829 0.147826 0.139056 0.111709 0.101349 0.074049 0.095702 0.142571 0.67126 0.107518 0.015361 -0.57506
Q13428_sPQVkPAsTmGmGPLGk_S1_1 Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S503 96.63 QVKPLGKSPQVKPAS 0.168661 0.157297 0.144932 0.125617 0.125962 0.08588 0.112486 0.156963 0.71664 0.419317 0.041055 -0.48068
Q13428_tQPSSGVDSAVGTLPATsPQSTSVQAk_S18_1 Q13428 TCOF1 6949 treacle ribosome biogenesis factor 1 S1111 99.84 VGTLPATSPQSTSVQ 0.208228 0.205811 0.144166 0.129157 0.111917 0.091302 0.110792 0.186068 0.595439 0.42825 0.033428 -0.74797
Q13439_vPsVESLFR_S3_1 Q13439 GOLGA4 2803 golgin A4 S71 100 KLQLRVPSVESLFRS 0.188081 0.237661 0.197082 0.06804 0.126237 0.10949 0.101255 0.207608 0.487724 0.874671 0.00994 -1.03586
Q13442_mQsLSLNk_S3_1 Q13442 PDAP1 11333 PDGFA associated protein 1 S176 95.21 LSGKRMQSLSLNK 0.214249 0.241097 0.226944 0.023069 0.070792 0.047672 0.047177 0.22743 0.207437 0.481033 0.000338 -2.26926
Q13442_rmQsLSLNk_S4_1 Q13442 PDAP1 11333 PDGFA associated protein 1 S176 99.97 LSGKRMQSLSLNK 0.308094 0.322407 0.291431 0.084415 0.088345 0.077466 0.083409 0.307311 0.271415 0.224229 1.92E-05 -1.88143
Q13469_lsPGSYPTVIQQQNATSQR_S2_1 Q13469 NFATC2 4773 nuclear factor of activated T-cells 2 S856 92.85 VSQGQRLSPGSYPTV 0.168444 0.185215 0.229596 0.131856 0.142677 0.141394 0.138643 0.194418 0.713115 0.06765 0.039737 -0.48779
Q13496_yNSHSLENEsIkR_S10_1 Q13496 MTM1 4534 myotubularin 1 S18 100 SHSLENESIKRTSRD 0.194768 0.208325 0.279655 0.108914 0.07425 0.111178 0.098114 0.227583 0.431113 0.341615 0.011009 -1.21386
Q13501_sSSQPSsccSDPSkPGGNVEGATQSLAEQMR_S2_S3_S10_1Q13501 SQSTM1 8878 sequestosome 1 S283.S284.S291 30.07;30.07;30.07 SSTEEKSSSQPSSCC.STEEKSSSQPSSCCS.SQPSSCCSDPSKPGG0.138069 0.241878 0.221574 0.055464 0.110477 0.061017 0.075652 0.200507 0.377306 0.465117 0.026213 -1.40619
Q13501_sSsQPSSccSDPSkPGGNVEGATQSLAEQMR_S3_1 Q13501 SQSTM1 8878 sequestosome 1 S284 67.91 STEEKSSSQPSSCCS 0.230191 0.243492 0.297009 0.076922 0.089355 0.078723 0.081667 0.256897 0.317896 0.069659 0.001084 -1.65337
Q13501_sSsQPSSccSDPSkPGGNVEGATQSLAEQMR_S6_S7_1Q13501 SQSTM1 8878 sequestosome 1 S287.S288 38.2;38.2 EKSSSQPSSCCSDPS.KSSSQPSSCCSDPSK0.157431 0.244732 0.220415 0.056204 0.111358 0.056501 0.074688 0.207526 0.359895 0.663851 0.013986 -1.47435
Q13501_sSSQPSSccSDPSkPGGNVEGATQsLAEQMRk_T23_S25_1Q13501 SQSTM1 8878 sequestosome 1 T304.S306 49.91;49.91 GGNVEGATQSLAEQM.NVEGATQSLAEQMRK0.241545 0.262985 0.264036 0.095768 0.1077 0.097314 0.100261 0.256189 0.391354 0.414368 4.57E-05 -1.35345
Q13506_aksEELAALSSQQPEk_S3_1 Q13506 NAB1 4664 NGFI-A binding protein 1 S356 100 FQQARAKSEELAALS 0.136216 0.166903 0.192889 0.071936 0.101709 0.097914 0.09052 0.165336 0.547489 0.492055 0.016589 -0.8691
Q13541_rVVLGDGVQLPPGDYsTTPGGTLFsTTPGGTR_T17_T18_S25_T26_T27_2Q13541 EIF4EBP1 1978 eukaryotic translation initiation factor 4E binding protein 1T36.T37.S44.T45.T4645.01;45.01;31.48;31.48;31.48LPPGDYSTTPGGTLF.PPGDYSTTPGGTLFS.TPGGTLFSTTPGGTR.PGGTLFSTTPGGTRI.GGTLFSTTPGGTRII0.19374 0.146874 0.152897 0.131633 0.090577 0.081769 0.101326 0.164504 0.615952 0.95722 0.041186 -0.69911
Q13541_rVVLGDGVQLPPGDYStTPGGTLFsTTPGGTR_T18_S25_T26_T27_2Q13541 EIF4EBP1 1978 eukaryotic translation initiation factor 4E binding protein 1T37.S44.T45.T46 76.33;31.61;31.61;31.61 PPGDYSTTPGGTLFS.TPGGTLFSTTPGGTR.PGGTLFSTTPGGTRI.GGTLFSTTPGGTRII0.160259 0.109776 0.144013 0.098092 0.090038 0.091956 0.093362 0.138016 0.676458 0.051913 0.041471 -0.56393
Q13541_rVVLGDGVQLPPGDYSTTPGGtLFStTPGGTR_T18_T22_T27_2Q13541 EIF4EBP1 1978 eukaryotic translation initiation factor 4E binding protein 1T37.T41.T46 43.34;43.34;68.21 PPGDYSTTPGGTLFS.YSTTPGGTLFSTTPG.GGTLFSTTPGGTRII0.215359 0.160896 0.170138 0.140416 0.103559 0.098887 0.114287 0.182131 0.627499 0.757161 0.033589 -0.67231
Q13541_rVVLGDGVQLPPGDYStTPGGTLFsTTPGGTR_T18_T27_2Q13541 EIF4EBP1 1978 eukaryotic translation initiation factor 4E binding protein 1T37.T46 68.19;85.89 PPGDYSTTPGGTLFS.GGTLFSTTPGGTRII0.170311 0.147552 0.161634 0.134924 0.105013 0.087977 0.109305 0.159832 0.683871 0.378712 0.029501 -0.5482
Q13541_rVVLGDGVQLPPGDySTTPGGTLFSTTPGGtR_T22_T27_2Q13541 EIF4EBP1 1978 eukaryotic translation initiation factor 4E binding protein 1T41.T46 96.06;79.78 YSTTPGGTLFSTTPG.GGTLFSTTPGGTRII0.178052 0.149561 0.175074 0.134324 0.112252 0.107416 0.117997 0.167562 0.7042 0.912468 0.015573 -0.50594
Q13546_mQsLQLDcVAVPSSR_S3_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA 0.183934 0.198989 0.207973 0.12565 0.153509 0.144962 0.141374 0.196965 0.717761 0.840151 0.006802 -0.47842
Q13546_rMQsLQLDcVAVPSSR_S4_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA 0.245522 0.226813 0.197405 0.120328 0.161426 0.164122 0.148625 0.223247 0.665744 0.988212 0.020023 -0.58696
Q13546_rRVsHDPFAQQRPYENFQNTEGk_S4_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S416 82.32 EERRRRVSHDPFAQQ 0.228119 0.169176 0.171593 0.113314 0.098039 0.081393 0.097582 0.189629 0.514592 0.372809 0.012532 -0.9585
Q13546_rVsHDPFAQQRPYENFQNTEGk_S3_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S416 100 EERRRRVSHDPFAQQ 0.269754 0.187206 0.222878 0.116192 0.087385 0.070881 0.091486 0.226613 0.403711 0.469563 0.007788 -1.30861
Q13574_rAsGTTAGTMLPTR_S3_1 Q13574 DGKZ 8525 diacylglycerol kinase zeta S205 89.17 GPGGRRASGTTAGTM 0.271352 0.270632 0.180399 0.088221 0.09957 0.069748 0.085846 0.240794 0.356513 0.15296 0.007868 -1.48797
Q13610_nSsISGPFGSR_S3_1 Q13610 PWP1 11137 PWP1 homolog, endonuclein S485 90.96 LGSARNSSISGPFGS 0.15673 0.141099 0.140795 0.08327 0.100998 0.126792 0.103687 0.146208 0.709173 0.29556 0.035989 -0.49579
Q13619_kGsFSALVGR_S3_1 Q13619 CUL4A 8451 cullin 4A S10 100 DEAPRKGSFSALVGR 0.241045 0.146863 0.196309 0.072446 0.086295 0.112265 0.090336 0.194739 0.46388 0.310977 0.024287 -1.10818
Q13625_kRsSITEPEGPNGPNIQk_T6_1 Q13625 TP53BP2 7159 tumor protein p53 binding protein 2 T739 85.36 LKKRSSITEPEGPNG 0.194004 0.164393 0.180686 0.127224 0.151668 0.117156 0.132016 0.179694 0.73467 0.822339 0.023365 -0.44483
Q13769_rPtLGVQLDDkR_T3_1 Q13769 THOC5 8563 THO complex 5 T328 100 TTKRRRPTLGVQLDD 0.204586 0.192516 0.22718 0.087631 0.079897 0.117758 0.095095 0.208094 0.456982 0.872469 0.001828 -1.12979
Q13769_rRPtLGVQLDDk_T4_1 Q13769 THOC5 8563 THO complex 5 T328 100 TTKRRRPTLGVQLDD 0.210129 0.22386 0.189223 0.096359 0.111285 0.082003 0.096549 0.207737 0.464765 0.826772 0.001071 -1.10543
Q13769_rRPtLGVQLDDkR_T4_1 Q13769 THOC5 8563 THO complex 5 T328 100 TTKRRRPTLGVQLDD 0.192743 0.156294 0.175359 0.083937 0.093643 0.068451 0.08201 0.174798 0.469169 0.653854 0.001939 -1.09182
Q13884_gAGAGHPGAGGAQPPDsPAGVR_S17_1 Q13884 SNTB1 6641 syntrophin beta 1 S87 100 GGAQPPDSPAGVRTA 0.18144 0.233392 0.231252 0.092062 0.152093 0.114812 0.119656 0.215361 0.555604 0.969492 0.017159 -0.84787
Q13905_qGRPSPtSPVkPSSPASkPDGPAELPLTDR_T7_S8_1 Q13905 RAPGEF1 2889 Rap guanine nucleotide exchange factor 1 T216.S217 49.61;49.61 KQGRPSPTSPVKPSS.QGRPSPTSPVKPSSP0.158315 0.160687 0.181898 0.078726 0.08608 0.110316 0.091707 0.166967 0.549254 0.763227 0.003439 -0.86445
Q13905_qGRPSPTsPVkPSSPASkPDGPAELPLTDREVEILNk_S8_1Q13905 RAPGEF1 2889 Rap guanine nucleotide exchange factor 1 S217 76.41 QGRPSPTSPVKPSSP 0.165701 0.166318 0.132934 0.10256 0.128018 0.094893 0.10849 0.154984 0.700008 0.903738 0.035468 -0.51456
Q13950_rFsPPSSSLQPGk_S3_1 Q13950 RUNX2 860 runt related transcription factor 2 S28 100 PSTSRRFSPPSSSLQ 0.152643 0.168251 0.165843 0.107101 0.133727 0.120207 0.120345 0.162246 0.741746 0.569738 0.009957 -0.431
Q13950_rFSPPsSSLQPGk_S3_S6_1 Q13950 RUNX2 860 runt related transcription factor 2 S28.S31 49.98;49.98 PSTSRRFSPPSSSLQ.SRRFSPPSSSLQPGK0.155901 0.165995 0.161047 0.103936 0.136053 0.117905 0.119298 0.160981 0.741068 0.178861 0.012868 -0.43232
Q14004_iEHAPsPSSGGTLkNDk_S6_1 Q14004 CDK13 8621 cyclin dependent kinase 13 S525 99.04 IKIEHAPSPSSGGTL 0.17997 0.18947 0.195214 0.111337 0.109996 0.106282 0.109205 0.188218 0.580204 0.207455 7.31E-05 -0.78537
Q14004_qTDPStPQQESSkPLGGIQPSSQTIQPk_S12_1 Q14004 CDK13 8621 cyclin dependent kinase 13 S1153 80.69 STPQQESSKPLGGIQ 0.176978 0.239967 0.157141 0.090375 0.126411 0.108512 0.108433 0.191362 0.566636 0.295835 0.037441 -0.81951
Q14011_sSGGsYRDSYDSYATHNE_S1_S2_1 Q14011 CIRBP 1153 cold inducible RNA binding protein S155.S156 49.51;49.51 SGGYSDRSSGGSYRD.GGYSDRSSGGSYRDS0.24726 0.216623 0.253548 0.05198 0.07165 0.102831 0.075487 0.239144 0.315657 0.744946 0.000937 -1.66357
Q14011_sSGGsYRDSYDSYATHNE_S5_1 Q14011 CIRBP 1153 cold inducible RNA binding protein S159 83.42 SDRSSGGSYRDSYDS 0.256396 0.21839 0.233063 0.077087 0.068855 0.099913 0.081952 0.23595 0.347327 0.826784 0.000439 -1.52563
Q14012_mEDPGSVLStAcGTPGYVAPEVLAQkPYSk_S9_1 Q14012 CAMK1 8536 calcium/calmodulin dependent protein kinase I S176 82.96 EDPGSVLSTACGTPG 0.149909 0.209833 0.20426 0.066904 0.075652 0.08326 0.075272 0.188001 0.400382 0.115192 0.004607 -1.32055
Q14012_mEDPGSVLStAcGTPGYVAPEVLAQkPYSk_T10_1 Q14012 CAMK1 8536 calcium/calmodulin dependent protein kinase I T177 83.25 DPGSVLSTACGTPGY 0.170044 0.183364 0.235829 0.072967 0.072612 0.098504 0.081361 0.196412 0.414235 0.308314 0.006214 -1.27148
Q14149_rHLsEGTNSYATR_S4_1 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S514 100 SVPRRHLSEGTNSYA 0.274255 0.2254 0.219941 0.135201 0.133119 0.114603 0.127641 0.239865 0.532136 0.251358 0.003704 -0.91013
Q14149_rLSTRssILNAk_S3_S7_2 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S546.S550 87.21;93.3 NSLKRRLSTRSSILN.RRLSTRSSILNAKNR0.386202 0.262882 0.267165 0.067577 0.059205 0.081129 0.069303 0.305416 0.226915 0.04875 0.025666 -2.13978
Q14149_ssILNAk_S2_1 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S550 95.6 RRLSTRSSILNAKNR 0.219666 0.277228 0.316263 0.115437 0.158766 0.137695 0.137299 0.271052 0.506542 0.331674 0.012117 -0.98125
Q14151_lSsVDRHHSVEIk_S2_S3_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 S506.S507 50;50 EVKKEKLSSVDRHHS.VKKEKLSSVDRHHSV0.202183 0.201251 0.229208 0.164128 0.140351 0.126724 0.143734 0.210881 0.68159 0.826029 0.00926 -0.55302
Q14151_nTLETsSLNFk_S6_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 S194 92.81 FKNTLETSSLNFKVT 0.1589 0.20239 0.152223 0.052874 0.107443 0.075182 0.0785 0.171171 0.458606 0.992912 0.014242 -1.12467
Q14151_nTLETSsLNFk_S6_S7_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 S194.S195 48.74;48.74 FKNTLETSSLNFKVT.KNTLETSSLNFKVTP0.300581 0.21811 0.256018 0.070036 0.12272 0.099783 0.097513 0.258236 0.377611 0.581032 0.004741 -1.40503
Q14151_nTLETSsLNFk_S7_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 S195 99.6 KNTLETSSLNFKVTP 0.154 0.192619 0.159764 0.068192 0.138685 0.058964 0.088614 0.168794 0.524982 0.371636 0.045304 -0.92966
Q14151_nTLEtSSLNFk_T5_S6_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 T193.S194 48.31;48.31 GFKNTLETSSLNFKV.FKNTLETSSLNFKVT0.23539 0.228121 0.214878 0.09506 0.126149 0.101453 0.107554 0.22613 0.475631 0.572715 0.000454 -1.07209



Q14151_nTLETSsLNFk_T5_S6_S7_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 T193.S194.S195 33.33;33.33;33.33 GFKNTLETSSLNFKV.FKNTLETSSLNFKVT.KNTLETSSLNFKVTP0.205421 0.197295 0.203804 0.091443 0.144126 0.086144 0.107238 0.202173 0.530425 0.035372 0.033985 -0.91478
Q14151_sEPVkEESSELEQPFAQDtSSVGPDRk_S21_1 Q14151 SAFB2 9667 scaffold attachment factor B2 S246 88.3 PFAQDTSSVGPDRKL 0.18545 0.212397 0.242392 0.120706 0.149168 0.077896 0.115923 0.213413 0.543186 0.773313 0.021091 -0.88048
Q14157_dGSLASNPYsGDLTk_S10_1 Q14157 UBAP2L 9898 ubiquitin associated protein 2 like S859 99.12 SLASNPYSGDLTKFG 0.26835 0.222928 0.22547 0.112545 0.12935 0.113348 0.118414 0.238916 0.495631 0.242447 0.001556 -1.01266
Q14157_gGSTtGSQFLEQFk_S3_1 Q14157 UBAP2L 9898 ubiquitin associated protein 2 like S356 91.15 VGEAKGGSTTGSQFL 0.211467 0.206762 0.171641 0.058353 0.15238 0.105017 0.10525 0.196624 0.535286 0.352935 0.037846 -0.90162
Q14157_tPsTMENDSSNLDPSQAPSLAQPLVFSNSk_S3_1 Q14157 UBAP2L 9898 ubiquitin associated protein 2 like S293 79.95 VLLGKTPSTMENDSS 0.196492 0.214282 0.206855 0.084152 0.127182 0.104397 0.105244 0.205876 0.511198 0.29392 0.00171 -0.96804
Q14157_yPSsISSSPQkDLTQAk_S3_S4_1 Q14157 UBAP2L 9898 ubiquitin associated protein 2 like S604.S605 49.61;49.61 TQTRRYPSSISSSPQ.QTRRYPSSISSSPQK0.12799 0.16928 0.165282 0.083234 0.112286 0.119444 0.104988 0.154184 0.680926 0.829802 0.045831 -0.55443
Q14157_yPSSISSsPQkDLTQAk_S8_1 Q14157 UBAP2L 9898 ubiquitin associated protein 2 like S609 90.12 YPSSISSSPQKDLTQ 0.139379 0.180176 0.177049 0.095255 0.119106 0.131581 0.115314 0.165534 0.696617 0.79579 0.041034 -0.52156
Q14166_ssPGQTPEEGAQALAEFAALHGPALR_S1_S2_1 Q14166 TTLL12 23170 tubulin tyrosine ligase like 12 S15.S16 50;50 ERRPAERSSPGQTPE.RRPAERSSPGQTPEE0.176295 0.192264 0.199195 0.125029 0.121785 0.113135 0.119983 0.189251 0.633987 0.430309 0.000826 -0.65747
Q14166_sSPGQTPEEGAQALAEFAALHGPALR_S2_1 Q14166 TTLL12 23170 tubulin tyrosine ligase like 12 S16 90.5 RRPAERSSPGQTPEE 0.162662 0.179585 0.18124 0.089782 0.126026 0.114846 0.110218 0.174495 0.631639 0.469623 0.00631 -0.66283
Q14289_nsLPQIPMLNLEAR_S2_1 Q14289 PTK2B 2185 protein tyrosine kinase 2 beta S375 100 KDGEKRNSLPQIPML 0.170281 0.190967 0.172064 0.093033 0.11 0.105425 0.102819 0.177771 0.578381 0.739326 0.000847 -0.78991
Q14289_rHsMREEDFIQPSSR_S3_1 Q14289 PTK2B 2185 protein tyrosine kinase 2 beta S778 100 HNVFKRHSMREEDFI 0.253528 0.194408 0.173386 0.118552 0.110758 0.089175 0.106162 0.207108 0.512591 0.236537 0.016803 -0.96412
Q14289_rNsLPQIPMLNLEAR_S3_1 Q14289 PTK2B 2185 protein tyrosine kinase 2 beta S375 100 KDGEKRNSLPQIPML 0.161126 0.189406 0.19044 0.098585 0.131718 0.130437 0.120246 0.180324 0.666835 0.879755 0.014272 -0.5846
Q14498_yRsPYSGPk_Y1_1 Q14498 RBM39 9584 RNA binding motif protein 39 Y95 94.85 DRRFRGRYRSPYSGP 0.142278 0.186253 0.161022 0.104216 0.136696 0.112484 0.117799 0.163184 0.721874 0.738286 0.047371 -0.47018
Q14498_yRsPYSGPk_Y5_1 Q14498 RBM39 9584 RNA binding motif protein 39 Y99 99.09 RGRYRSPYSGPKFNS 0.162695 0.187455 0.17813 0.099922 0.117771 0.119051 0.112248 0.176093 0.637435 0.844826 0.002552 -0.64965
Q14573_kQsVFSAPSLSAGASAAEPLDR_S3_1 Q14573 ITPR3 3710 inositol 1,4,5-trisphosphate receptor type 3 S934 87.67 MVLSRKQSVFSAPSL 0.158444 0.229408 0.177241 0.05642 0.104832 0.075441 0.078897 0.188364 0.418855 0.611188 0.012672 -1.25548
Q14573_kQsVFSAPSLSAGASAAEPLDR_S3_S6_1 Q14573 ITPR3 3710 inositol 1,4,5-trisphosphate receptor type 3 S934.S937 47.02;47.02 MVLSRKQSVFSAPSL.SRKQSVFSAPSLSAG0.170131 0.235511 0.18758 0.074295 0.107173 0.067068 0.082845 0.197741 0.418959 0.570076 0.007649 -1.25512
Q14596_sLQmTFALPEGPLGNEk_S1_1 Q14596 NBR1 4077 NBR1, autophagy cargo receptor S673 99.99 NPPCRQKSLQMTFAL 0.151444 0.2119 0.157282 0.087611 0.124839 0.067366 0.093272 0.173542 0.537459 0.86636 0.034884 -0.89577
Q14653_sPsLDNPTPFPNLGPSENPLkR_S1_1 Q14653 IRF3 3661 interferon regulatory factor 3 S173 87.12 PCPQPLRSPSLDNPT 0.190808 0.202505 0.186426 0.118368 0.137466 0.075916 0.110583 0.193246 0.57224 0.130147 0.011744 -0.80531
Q14653_sPSLDNPTPFPNLGPSENPLkR_S3_1 Q14653 IRF3 3661 interferon regulatory factor 3 S175 82.16 PQPLRSPSLDNPTPF 0.126283 0.171573 0.15904 0.077389 0.111379 0.090346 0.093038 0.152299 0.610894 0.699664 0.024035 -0.71101
Q14669_rSEsPPAELPSLR_S4_1 Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S312 99.99 STKKRSESPPAELPS 0.163252 0.135744 0.171412 0.101178 0.10989 0.117638 0.109569 0.156802 0.69877 0.325186 0.01605 -0.51711
Q14669_vHDFPSGNGTGGsFSLNR_S13_1 Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S1248 100 SGNGTGGSFSLNRGS 0.194492 0.200352 0.214141 0.121059 0.138255 0.111693 0.123669 0.202995 0.609223 0.718516 0.001226 -0.71496
Q14669_vHDFPSGNGTGGsFSLNR_S6_1 Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S1241 88.61 VKVHDFPSGNGTGGS 0.179534 0.145359 0.18078 0.094137 0.118773 0.109561 0.10749 0.168557 0.637707 0.554408 0.011043 -0.64903
Q14676_nRsSVkTPETVVPAAPELQPSTSTDQPVTPEPTSR_S4_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1523 84.4 RGRKNRSSVKTPETV 0.168579 0.19982 0.188301 0.118401 0.127863 0.127266 0.12451 0.185566 0.670973 0.20224 0.003158 -0.57567
Q14676_sRSsVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_S1_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1192 45.71 QVTRGRKSRSSVKTP 0.238969 0.250999 0.297076 0.144759 0.114269 0.161483 0.14017 0.262348 0.534291 0.75715 0.005547 -0.9043
Q14676_sRSsVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_T10_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 T1201 49.3 SSVKTPETVVPTALE 0.264834 0.239783 0.290939 0.158673 0.129679 0.191493 0.159948 0.265185 0.603156 0.812446 0.010484 -0.7294
Q14676_sSVktPESIVPIAPELQPSTSR_S1_S2_1 Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1563.S1564 44.9;44.9 TRGRTNRSSVKTPES.RGRTNRSSVKTPESI0.240988 0.281006 0.345727 0.084703 0.099911 0.112898 0.099171 0.28924 0.342865 0.1331 0.00384 -1.54429
Q14676_sSVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_S2_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1195 68.56 RGRKSRSSVKTPETV 0.19634 0.220215 0.324414 0.120569 0.099095 0.105318 0.108327 0.24699 0.43859 0.051287 0.025331 -1.18905
Q14676_tNRSSVkTPESIVPIAPELQPSTSR_S4_S5_1 Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1563.S1564 45.72;45.72 TRGRTNRSSVKTPES.RGRTNRSSVKTPESI0.256659 0.262942 0.253685 0.111505 0.116457 0.135449 0.121137 0.257762 0.469956 0.24533 6.21E-05 -1.0894
Q14676_tNRSsVkTPESIVPIAPELQPSTSR_S5_T8_1 Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1564.T1567 45.12;45.12 RGRTNRSSVKTPESI.TNRSSVKTPESIVPI0.178931 0.218355 0.221374 0.110258 0.119692 0.119422 0.116458 0.20622 0.564726 0.097828 0.003056 -0.82438
Q14684_gsPTGGAQLLk_S2_T4_1 Q14684 RRP1B 23076 ribosomal RNA processing 1B S513.T515 50;50 HPQGPRGSPTGGAQL.QGPRGSPTGGAQLLK0.145295 0.145305 0.194984 0.070524 0.102648 0.081017 0.08473 0.161861 0.523472 0.491825 0.015548 -0.93382
Q14738_rksELPQDVYTIk_S3_1 Q14738 PPP2R5D 5528 protein phosphatase 2 regulatory subunit B'delta S573 100 KVLLRRKSELPQDVY 0.237683 0.222536 0.190844 0.106691 0.114863 0.102365 0.107973 0.217021 0.497523 0.131743 0.001579 -1.00716
Q14847_mGPSGGEGmEPERRDsQDGSSYR_S16_1 Q14847 LASP1 3927 LIM and SH3 protein 1 S146 100 MEPERRDSQDGSSYR 0.182905 0.200422 0.225543 0.110969 0.12805 0.091835 0.110285 0.202957 0.54339 0.833543 0.004623 -0.87994
Q14847_mGPSGGEGmEPERRDSQDGSSyR_S16_Y22_1 Q14847 LASP1 3927 LIM and SH3 protein 1 S146.Y152 46.19;46.19 MEPERRDSQDGSSYR.DSQDGSSYRRPLEQQ0.159273 0.2201 0.205245 0.062687 0.113376 0.064048 0.080037 0.194873 0.410714 0.90673 0.009754 -1.28379
Q14938_sITSPPSTSTTk_S1_1 Q14938 NFIX 4784 nuclear factor I X S265 99.82 QVTLGRRSITSPPST 0.220642 0.179811 0.211452 0.10596 0.115716 0.136841 0.119506 0.203969 0.585903 0.703934 0.005335 -0.77127
Q14966_eQsLHYGSVLLITELPEDGcTEEDVRk_S3_1 Q14966 ZNF638 27332 zinc finger protein 638 S671 78.79 RKLRKEQSLHYGSVL 0.160745 0.239149 0.235202 0.116031 0.140169 0.062542 0.106247 0.211699 0.50188 0.894368 0.037133 -0.99459
Q14966_nYQSQADIPIRsPFGIVk_S12_1 Q14966 ZNF638 27332 zinc finger protein 638 S383 100 QADIPIRSPFGIVKA 0.163952 0.198403 0.156698 0.078471 0.115234 0.10525 0.099652 0.173018 0.575962 0.842535 0.012266 -0.79595
Q14C86_sRsSDIVSSVR_S3_1 Q14C86 GAPVD1 26130 GTPase activating protein and VPS9 domains 1 S902 99.14 ERLVRSRSSDIVSSV 0.195281 0.149968 0.166548 0.112386 0.127244 0.127098 0.122243 0.170599 0.716549 0.243509 0.026691 -0.48086
Q15003_kAPLNIPGtPVLEDFPQNDDEkER_T9_1 Q15003 NCAPH 23397 non-SMC condensin I complex subunit H T49 100 APLNIPGTPVLEDFP 0.177832 0.216718 0.192582 0.094746 0.116459 0.087138 0.099448 0.19571 0.508137 0.750588 0.002564 -0.97671
Q15003_sRVFDLQFSTDSPR_S1_1 Q15003 NCAPH 23397 non-SMC condensin I complex subunit H S70 100 ERLQRRRSRVFDLQF 0.229932 0.236816 0.181859 0.149985 0.143864 0.125574 0.139808 0.216202 0.646653 0.305014 0.015243 -0.62894
Q15021_kPSTGSRyQPLASTASDNDFVTPEPR_Y8_1 Q15021 NCAPD2 9918 non-SMC condensin I complex subunit D2 Y1325 76.78 KPSTGSRYQPLASTA 0.196384 0.166961 0.180052 0.13397 0.11068 0.130498 0.125049 0.181132 0.690374 0.841591 0.007411 -0.53455
Q15032_aSsFSGISVLTR_S3_1 Q15032 R3HDM1 23518 R3H domain containing 1 S381 98.64 PAVTKASSFSGISVL 0.130554 0.160937 0.148163 0.064702 0.100666 0.081837 0.082402 0.146551 0.562272 0.836651 0.009235 -0.83066
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S3_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S537 91.48 RDEGKKTSASDVTNI 0.228813 0.202501 0.225999 0.145495 0.152395 0.160168 0.152686 0.219104 0.696865 0.410385 0.00208 -0.52105
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S3_S5_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S537.S539 48.58;48.58 RDEGKKTSASDVTNI.EGKKTSASDVTNIYP0.162222 0.207701 0.185692 0.104722 0.139529 0.114194 0.119482 0.185205 0.645132 0.770047 0.017174 -0.63233
Q15052_kDsIPQVLLPEEEk_S3_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S684 100 GSSTRKDSIPQVLLP 0.167847 0.224212 0.186493 0.074379 0.137494 0.069858 0.09391 0.192851 0.486958 0.731549 0.02257 -1.03813
Q15052_kDsIPQVLLPEEEkLIIEETR_S3_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S684 100 GSSTRKDSIPQVLLP 0.179241 0.213672 0.215523 0.109945 0.106219 0.124005 0.11339 0.202812 0.559088 0.348093 0.002328 -0.83885
Q15052_kPsEEEYVIR_S3_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S640 100 RKTERKPSEEEYVIR 0.175717 0.182086 0.230284 0.114175 0.10644 0.11139 0.110668 0.196029 0.56455 0.033906 0.036436 -0.82483
Q15052_msGFIYQGk_S2_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S488 100 LSASPRMSGFIYQGK 0.158841 0.217961 0.186135 0.066124 0.11958 0.073423 0.086376 0.187646 0.460313 0.979442 0.01332 -1.11931
Q15052_msGFIYQGk_S2_Y6_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S488.Y492 50;50 LSASPRMSGFIYQGK.PRMSGFIYQGKIPIA0.147088 0.222593 0.18865 0.057093 0.101751 0.077834 0.078893 0.186111 0.423902 0.517656 0.013395 -1.2382
Q15057_fQQDsQkF_S5_1 Q15057 ACAP2 23527 ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2S775 100 LNRFQQDSQKF 0.339624 0.343304 0.456324 0.10861 0.124551 0.096573 0.109912 0.379751 0.289431 0.085678 0.002323 -1.78871
Q15057_ySISLsPPEQQk_S6_1 Q15057 ACAP2 23527 ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2S521 99.15 DKYSISLSPPEQQKK 0.205275 0.203588 0.201291 0.139768 0.11864 0.159249 0.139219 0.203385 0.684512 0.019208 0.030779 -0.54685
Q15057_ySISLsPPEQQkk_S6_1 Q15057 ACAP2 23527 ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2S521 100 DKYSISLSPPEQQKK 0.17804 0.226466 0.188619 0.089452 0.116825 0.110762 0.10568 0.197708 0.534524 0.483526 0.005501 -0.90367
Q15276_gSVHsLDAGLLLPSGDPFSk_S5_1 Q15276 RABEP1 9135 rabaptin, RAB GTPase binding effector protein 1 S377 99.46 STRGSVHSLDAGLLL 0.182711 0.226501 0.233666 0.161345 0.143509 0.144538 0.149798 0.214293 0.699033 0.232894 0.018994 -0.51657
Q15345_rStQESLTAGGTDLkR_S2_T3_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 S326.T327 50;50 ATRVTRRSTQESLTA.TRVTRRSTQESLTAG0.310879 0.23517 0.211102 0.054862 0.067554 0.065358 0.062591 0.252384 0.248001 0.033376 0.022638 -2.01158
Q15345_rStQESLTAGGTDLkR_S6_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 S330 68.17 TRRSTQESLTAGGTD 0.205944 0.217846 0.157849 0.074945 0.105806 0.127987 0.102913 0.19388 0.530806 0.825791 0.019095 -0.91374
Q15345_rsTQESLTAGGTDLkR_T3_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 T327 98.59 TRVTRRSTQESLTAG 0.353761 0.236949 0.221516 0.055836 0.074014 0.067073 0.065641 0.270742 0.24245 0.031677 0.037179 -2.04424
Q15365_qQSHFAMmHGGTGFAGIDSsSPEVk_S19_S20_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S262.S263 37.27;37.27 TGFAGIDSSSPEVKG.GFAGIDSSSPEVKGY0.16376 0.176408 0.195306 0.097606 0.104377 0.105245 0.102409 0.178491 0.573749 0.12981 0.001307 -0.80151
Q15365_qQSHFAMMHGGTGFAGIDsSSPEVk_S20_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S263 83.68 GFAGIDSSSPEVKGY 0.146701 0.153282 0.204566 0.117829 0.101417 0.113108 0.110785 0.168183 0.658716 0.132817 0.038698 -0.60227
Q15365_qQSHFAMmHGGTGFAGIDSSsPEVk_S20_S21_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S263.S264 46.91;46.91 GFAGIDSSSPEVKGY.FAGIDSSSPEVKGYW0.184733 0.179739 0.207433 0.120781 0.118323 0.102992 0.114032 0.190635 0.598168 0.597955 0.001669 -0.74138
Q15365_qQSHFAmmHGGTGFAGIDSSsPEVk_S21_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S264 83.06 FAGIDSSSPEVKGYW 0.184321 0.197755 0.214864 0.117325 0.108839 0.108765 0.111643 0.19898 0.561077 0.187291 0.000712 -0.83373
Q15365_qQsHFAMmHGGTGFAGIDSSSPEVk_S3_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S246 100 NQVARQQSHFAMMHG 0.236852 0.25486 0.175239 0.170362 0.129675 0.135781 0.145273 0.222317 0.653449 0.432801 0.047385 -0.61385
Q15365_qQsHFAmmHGGTGFAGIDSSSPEVk_T12_1 Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 T255 82.21 FAMMHGGTGFAGIDS 0.297888 0.309978 0.229492 0.100233 0.110073 0.092712 0.101006 0.279119 0.361874 0.07737 0.002229 -1.46644
Q15366_gVTIPYRPkPSSsPVIFAGGQDR_S11_S12_S13_1 Q15366 PCBP2 5094 poly (rC) binding protein 2 S187.S188.S189 33.29;33.29;33.29 IPYRPKPSSSPVIFA.PYRPKPSSSPVIFAG.YRPKPSSSPVIFAGG0.191306 0.282018 0.202644 0.095557 0.131842 0.078036 0.101812 0.225323 0.451849 0.471271 0.019367 -1.14609
Q15366_gVTIPYRPkPSSsPVIFAGGQDR_S12_S13_1 Q15366 PCBP2 5094 poly (rC) binding protein 2 S188.S189 47.44;47.44 PYRPKPSSSPVIFAG.YRPKPSSSPVIFAGG0.205534 0.275144 0.183526 0.093059 0.127243 0.076329 0.098877 0.221401 0.446596 0.454912 0.017539 -1.16296
Q15366_gVTIPYRPkPSsSPVIFAGGQDR_S13_1 Q15366 PCBP2 5094 poly (rC) binding protein 2 S189 80.02 YRPKPSSSPVIFAGG 0.16686 0.240577 0.174955 0.082965 0.115593 0.079433 0.092664 0.194131 0.477326 0.39122 0.017557 -1.06695
Q15366_lHQLAmQQSHFPMTHGNTGFSGIESSsPEVk_S25_S26_S27_1Q15366 PCBP2 5094 poly (rC) binding protein 2 S270.S271.S272 33.29;33.29;33.29 TGFSGIESSSPEVKG.GFSGIESSSPEVKGY.FSGIESSSPEVKGYW0.189621 0.188084 0.192173 0.106735 0.120392 0.108106 0.111744 0.189959 0.588254 0.1403 6.45E-05 -0.76549
Q15366_lHQLAMQQSHFPmTHGNTGFSGIESSsPEVk_S27_1 Q15366 PCBP2 5094 poly (rC) binding protein 2 S272 39.14 FSGIESSSPEVKGYW 0.193791 0.196742 0.210972 0.1347 0.09401 0.098276 0.108995 0.200502 0.543612 0.288812 0.0028 -0.87935
Q15418_aYsFcGTVEYmAPEVVNR_S3_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 S221 79.27 DHEKKAYSFCGTVEY 0.178975 0.173046 0.199079 0.126183 0.133032 0.126724 0.128647 0.1837 0.700307 0.144507 0.002538 -0.51394
Q15418_aySFcGTVEYMAPEVVNR_T7_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 T225 99.74 KAYSFCGTVEYMAPE 0.17074 0.186852 0.158988 0.114333 0.123801 0.125224 0.121119 0.172193 0.703391 0.303788 0.00433 -0.5076
Q15418_gFsFVATGLMEDDGkPR_S3_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 S380 100 HQLFRGFSFVATGLM 0.231086 0.246596 0.213559 0.063743 0.087026 0.073584 0.074784 0.230414 0.324565 0.666709 0.000184 -1.62342
Q15418_kAYsFcGTVEYMAPEVVNR_S4_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 S221 78.33 DHEKKAYSFCGTVEY 0.176302 0.17869 0.171888 0.117937 0.135832 0.141909 0.131893 0.175627 0.750984 0.142426 0.004239 -0.41315
Q15418_kAySFcGTVEYmAPEVVNR_Y3_S4_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 Y220.S221 44.26;44.26 IDHEKKAYSFCGTVE.DHEKKAYSFCGTVEY0.173823 0.170727 0.152967 0.110008 0.129567 0.124225 0.121267 0.165839 0.731233 0.893096 0.006968 -0.4516
Q15424_sEPVkEESSELEQPFAQDtSSVGPDRk_S21_1 Q15424 SAFB 6294 scaffold attachment factor B S247 88.3 PFAQDTSSVGPDRKL 0.194631 0.213625 0.249813 0.126043 0.144189 0.080324 0.116852 0.219357 0.532703 0.841011 0.01477 -0.9086
Q15424_sVVsFDkVk_S4_1 Q15424 SAFB 6294 scaffold attachment factor B S604 100 REKRSVVSFDKVKEP 0.202294 0.226063 0.241439 0.088039 0.101008 0.103004 0.09735 0.223265 0.43603 0.290223 0.000516 -1.1975
Q15424_sVVSFDkVkEPR_S1_S4_1 Q15424 SAFB 6294 scaffold attachment factor B S601.S604 50;50 SASREKRSVVSFDKV.REKRSVVSFDKVKEP0.163734 0.174155 0.14775 0.134076 0.108909 0.10291 0.115298 0.16188 0.712248 0.785525 0.019072 -0.48955
Q15643_lSVHDmkPLDsPGRR_S11_1 Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1891 100 HDMKPLDSPGRRKRD 0.203825 0.267944 0.281779 0.170155 0.150044 0.112566 0.144255 0.251183 0.574303 0.661143 0.021901 -0.80011
Q15643_sVPNTPLRPNQQSVVNSSFSELFVk_S1_1 Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842 99.02 WLGGGSKSVPNTPLR 0.174149 0.232019 0.187409 0.111361 0.149562 0.101354 0.120759 0.197859 0.610328 0.826431 0.027935 -0.71234
Q15643_sVPNTPLRPNQQsVVNSSFSELFVk_S1_S13_2 Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842.S1854 98.23;86.23 WLGGGSKSVPNTPLR.PLRPNQQSVVNSSFS0.226393 0.240193 0.17876 0.111954 0.075757 0.043953 0.077221 0.215115 0.358975 0.945937 0.007002 -1.47805
Q15643_sVPNTPLRPNQQsVVNSSFSELFVk_S1_T5_2 Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842.T1846 100;99.9 WLGGGSKSVPNTPLR.GSKSVPNTPLRPNQQ0.330162 0.300824 0.247249 0.088235 0.079124 0.041563 0.069641 0.292745 0.237888 0.514399 0.001374 -2.07164
Q15652_eQDNSESPNGRTsPLVSQNNEQGSTLR_S13_1 Q15652 JMJD1C 221037 jumonji domain containing 1C S2053 91.11 ESPNGRTSPLVSQNN 0.15928 0.195275 0.202147 0.093452 0.104719 0.126404 0.108192 0.185568 0.583032 0.692125 0.009259 -0.77835
Q15654_gGEHGPQVPLsQPPEDELDRLTkk_S11_1 Q15654 TRIP6 7205 thyroid hormone receptor interactor 6 S249 100 HGPQVPLSQPPEDEL 0.28997 0.230814 0.219677 0.087671 0.083653 0.097327 0.08955 0.24682 0.362816 0.066892 0.002091 -1.46269
Q15691_kPLTSSSAAPQRPIsTQR_S15_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S165 91.6 AAPQRPISTQRTAAA 0.199903 0.221674 0.217652 0.116838 0.131257 0.114699 0.120931 0.213076 0.56755 0.753431 0.000406 -0.81718
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S15_T16_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S165.T166 50;50 AAPQRPISTQRTAAA.APQRPISTQRTAAAP0.36849 0.388706 0.453139 0.060976 0.112096 0.087726 0.086932 0.403445 0.215475 0.501365 0.000427 -2.21441
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S5_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S155 74.52 KPKKPLTSSSAAPQR 0.329967 0.322253 0.335214 0.064234 0.084504 0.070269 0.073002 0.329144 0.221794 0.563632 3.51E-06 -2.17271



Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S5_S6_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 S155.S156 45.41;45.41 KPKKPLTSSSAAPQR.PKKPLTSSSAAPQRP0.317879 0.33241 0.343547 0.070556 0.113452 0.085699 0.089902 0.331279 0.271379 0.518573 7.83E-05 -1.88162
Q15691_kPLtSSSAAPQRPIsTQR_T4_S15_T16_2 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1 T154.S165.T166 94.17;50;50 NKPKKPLTSSSAAPQ.AAPQRPISTQRTAAA.APQRPISTQRTAAAP0.333729 0.258126 0.260559 0.155051 0.112973 0.091017 0.11968 0.284138 0.421204 0.729034 0.006149 -1.24741
Q15696_dIYLsPDRTGSSFGk_S5_1 Q15696 ZRSR2 8233 zinc finger CCCH-type, RNA binding motif and serine/arginine rich 2S349 86.06 ANRDIYLSPDRTGSS 0.191579 0.176338 0.21684 0.115978 0.090057 0.064809 0.090281 0.194919 0.463173 0.779942 0.005215 -1.11038
Q15696_dIyLSPDRTGSSFGk_Y3_S5_1 Q15696 ZRSR2 8233 zinc finger CCCH-type, RNA binding motif and serine/arginine rich 2Y347.S349 50;50 WEANRDIYLSPDRTG.ANRDIYLSPDRTGSS0.166706 0.227729 0.193529 0.070029 0.109586 0.069312 0.082976 0.195988 0.423371 0.724387 0.006929 -1.24001
Q15696_nPNNEFWEANRDIYLsPDRTGSSFGk_S16_1 Q15696 ZRSR2 8233 zinc finger CCCH-type, RNA binding motif and serine/arginine rich 2S349 83.63 ANRDIYLSPDRTGSS 0.158108 0.207514 0.160832 0.096273 0.111606 0.086939 0.098273 0.175485 0.560008 0.334888 0.011747 -0.83648
Q15742_rSsVkVEAEASR_S3_1 Q15742 NAB2 4665 NGFI-A binding protein 2 S515 89.33 LVEGRRSSVKVEAEA 0.138084 0.210784 0.188509 0.063155 0.089952 0.060181 0.071096 0.179126 0.396905 0.324686 0.010048 -1.33313
Q15811_aQsFDVASVPPVAEWAVPQSSR_S3_1 Q15811 ITSN1 6453 intersectin 1 S203 100 TKLQKAQSFDVASVP 0.199183 0.213384 0.162597 0.058571 0.093321 0.076803 0.076232 0.191721 0.397617 0.611155 0.00313 -1.33055
Q15910_gRLPNNSsRPSTPTINVLESk_S11_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS366 91.1 PNNSSRPSTPTINVL 0.234735 0.183455 0.249467 0.118989 0.101574 0.115873 0.112145 0.222552 0.503904 0.134028 0.005963 -0.98878
Q15910_gRLPNNSSRPsTPTINVLESk_T12_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitT367 87.54 NNSSRPSTPTINVLE 0.199873 0.223456 0.22686 0.107929 0.134709 0.132189 0.124942 0.216729 0.576489 0.993859 0.001588 -0.79463
Q15910_lPNNSsRPsTPTINVLESk_S5_S6_S9_T10_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.S363.S366.T36750;50;49.29;49.3 RGRLPNNSSRPSTPT.GRLPNNSSRPSTPTI.PNNSSRPSTPTINVL.NNSSRPSTPTINVLE0.214571 0.225519 0.238102 0.138145 0.134591 0.081774 0.11817 0.226064 0.522728 0.244247 0.005169 -0.93587
Q15910_lPNNSsRPsTPTINVLESk_S5_T10_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.T367 87.72;78.41 RGRLPNNSSRPSTPT.NNSSRPSTPTINVLE0.350476 0.291905 0.27765 0.235872 0.186046 0.153986 0.191968 0.306677 0.625962 0.933256 0.024527 -0.67585
Q15942_fsPGAPGGSGSQPNQk_S2_1 Q15942 ZYX 7791 zyxin S281 100 TPVASKFSPGAPGGS 0.187587 0.158524 0.245411 0.115816 0.12743 0.087028 0.110091 0.197174 0.558346 0.362216 0.036718 -0.84077
Q15942_fSPGAPGGSGsQPNQk_S9_1 Q15942 ZYX 7791 zyxin S288 92.4 SPGAPGGSGSQPNQK 0.206832 0.201466 0.253131 0.103024 0.121018 0.114451 0.112831 0.220476 0.511761 0.186361 0.003341 -0.96646
Q15942_gPPASSPAPAPkFsPVTPk_S14_1 Q15942 ZYX 7791 zyxin S267 99.98 PAPAPKFSPVTPKFT 0.154951 0.177961 0.159915 0.106656 0.136836 0.097797 0.113763 0.164276 0.692512 0.518551 0.021221 -0.53009
Q15942_vsSIDLEIDSLSSLLDDmTk_S2_S3_1 Q15942 ZYX 7791 zyxin S142.S143 50;50 PQPREKVSSIDLEID.QPREKVSSIDLEIDS0.216792 0.252581 0.190035 0.062238 0.128769 0.045968 0.078992 0.219803 0.359375 0.677 0.010644 -1.47644
Q16513_sLPFSENVSAVQk_S5_1 Q16513 PKN2 5586 protein kinase N2 S25 99.9 DSRSLPFSENVSAVQ 0.238803 0.234664 0.254826 0.07155 0.092382 0.06943 0.077788 0.242765 0.320424 0.826895 6.62E-05 -1.64195
Q16594_lSVGSVtSRPStPTLGTPTPQTMSVSTk_S5_T12_2 Q16594 TAF9 6880 TATA-box binding protein associated factor 9 S152.T159 84.92;78.2 VPRLSVGSVTSRPST.SVTSRPSTPTLGTPT0.180317 0.153341 0.183211 0.130772 0.129717 0.091773 0.117421 0.17229 0.68153 0.709483 0.02639 -0.55315
Q16799_gSIsEDELITAIk_S4_1 Q16799 RTN1 6252 reticulon 1 S352 94.92 SQGKGSISEDELITA 0.208123 0.143738 0.155534 0.104139 0.091623 0.121749 0.105837 0.169132 0.625765 0.326261 0.042995 -0.67631
Q1MSJ5_lQRPPsVDSIIR_S6_1 Q1MSJ5 CSPP1 79848 centrosome and spindle pole associated protein 1 S901 100 SKLQRPPSVDSIIRS 0.195863 0.249246 0.180158 0.064212 0.116848 0.091072 0.090711 0.208422 0.435227 0.691239 0.010386 -1.20016
Q1MSJ5_qPsPIVPALQNk_S3_1 Q1MSJ5 CSPP1 79848 centrosome and spindle pole associated protein 1 S882 100 TKHMRQPSPIVPALQ 0.210934 0.210254 0.195773 0.15473 0.11293 0.1077 0.12512 0.205654 0.608403 0.198811 0.006812 -0.7169
Q2KHT3_sRsWVGGGHGk_S3_1 Q2KHT3 CLEC16A 23274 C-type lectin domain family 16 member A S7 92.03 MFGRSRSWVGGGHG 0.242029 0.243711 0.203081 0.165816 0.163971 0.119584 0.14979 0.229607 0.652378 0.870861 0.016561 -0.61622
Q2M1Z3_rENsLPEIVPPmGTLFHTVLELPDNk_S4_1 Q2M1Z3 ARHGAP31 57514 Rho GTPase activating protein 31 S272 100 RKERRENSLPEIVPP 0.166998 0.256124 0.182739 0.060433 0.10682 0.01985 0.062368 0.201953 0.308822 0.911222 0.019946 -1.69515
Q2M2I8_tsQQNVYNPSEGSTWNPFDDDNFSk_T1_S2_1 Q2M2I8 AAK1 22848 AP2 associated kinase 1 T681.S682 50;50 TPSGSPRTSQQNVYN.PSGSPRTSQQNVYNP0.26123 0.285395 0.207806 0.077757 0.159024 0.080643 0.105808 0.251477 0.420747 0.851527 0.0143 -1.24897
Q2NKX8_gFGsVEELcTNSSLGMEk_S4_1 Q2NKX8 ERCC6L 54821 ERCC excision repair 6 like, spindle assembly checkpoint helicaseS820 100 TLPKGFGSVEELCTN 0.175945 0.170685 0.182558 0.103837 0.146502 0.126834 0.125724 0.176396 0.712738 0.144055 0.016688 -0.48856
Q32MZ4_nmPGLSAATLASLGGTSsR_S18_1 Q32MZ4 LRRFIP1 9208 LRR binding FLII interacting protein 1 S116 92.7 ASLGGTSSRRGSGDT 0.252042 0.22167 0.240823 0.110318 0.123425 0.094157 0.1093 0.238178 0.458899 0.953556 0.000463 -1.12375
Q32MZ4_nMPGLSAATLASLGGTSsR_T16_S17_S18_1 Q32MZ4 LRRFIP1 9208 LRR binding FLII interacting protein 1 T114.S115.S116 30.81;30.81;30.81 TLASLGGTSSRRGSG.LASLGGTSSRRGSGD.ASLGGTSSRRGSGDT0.22399 0.222425 0.233921 0.099505 0.124498 0.126953 0.116986 0.226779 0.515857 0.288443 0.000317 -0.95496
Q32MZ4_rGsGDTSISIDTEASIR_S3_1 Q32MZ4 LRRFIP1 9208 LRR binding FLII interacting protein 1 S120 84.25 GTSSRRGSGDTSISI 0.198216 0.216981 0.272115 0.148166 0.155929 0.10881 0.137635 0.229104 0.600753 0.603911 0.026151 -0.73516
Q3KQU3_rSSQPsPTAVPASDSPPTk_S2_1 Q3KQU3 MAP7D1 55700 MAP7 domain containing 1 S112 95.2 DARPPRRSSQPSPTA 0.148699 0.190539 0.173295 0.070477 0.13322 0.078125 0.093941 0.170844 0.549862 0.547914 0.029499 -0.86286
Q3KQU3_rSsQPSPTAVPASDSPPTk_S6_1 Q3KQU3 MAP7D1 55700 MAP7 domain containing 1 S116 89.15 PRRSSQPSPTAVPAS 0.213231 0.198917 0.242787 0.126269 0.142583 0.121103 0.129985 0.218312 0.595409 0.40146 0.003624 -0.74805
Q3KQU3_rSsQPSPTAVPASDSPPTk_T8_1 Q3KQU3 MAP7D1 55700 MAP7 domain containing 1 T118 92.39 RSSQPSPTAVPASDS 0.169451 0.188339 0.199765 0.079439 0.127208 0.095031 0.100559 0.185852 0.541073 0.566259 0.006816 -0.8861
Q3KQU3_rSsQPSPTAVPASDSPPTkQEVk_S2_1 Q3KQU3 MAP7D1 55700 MAP7 domain containing 1 S112 90.6 DARPPRRSSQPSPTA 0.183297 0.200373 0.209531 0.126556 0.136358 0.142419 0.135111 0.197734 0.683299 0.530974 0.002214 -0.54941
Q3KQU3_rsSQPSPTAVPASDSPPTkQEVk_S3_1 Q3KQU3 MAP7D1 55700 MAP7 domain containing 1 S113 80.92 ARPPRRSSQPSPTAV 0.165451 0.185285 0.177298 0.110727 0.123525 0.117817 0.117356 0.176011 0.666753 0.584319 0.00102 -0.58477
Q3KQU3_sAsASPLTPcSVTR_S3_1 Q3KQU3 MAP7D1 55700 MAP7 domain containing 1 S366 98.17 PVCPRSASASPLTPC 0.189302 0.157743 0.167234 0.100543 0.127396 0.110678 0.112872 0.171426 0.65843 0.824467 0.008636 -0.6029
Q3MII6_qAsLDGLQQLR_S3_1 Q3MII6 TBC1D25 4943 TBC1 domain family member 25 S506 100 GRLLRQASLDGLQQL 0.180266 0.167778 0.16037 0.109212 0.1401 0.114972 0.121428 0.169471 0.716511 0.545246 0.012439 -0.48094
Q3V6T2_qksLTLTPTR_S3_1 Q3V6T2 CCDC88A 55704 coiled-coil domain containing 88A S1417 99.96 INRERQKSLTLTPTR 0.221316 0.173555 0.286432 0.128856 0.100096 0.147427 0.12546 0.227101 0.55244 0.300966 0.045756 -0.85611
Q3V6T2_rTsIHDFLTk_T2_S3_1 Q3V6T2 CCDC88A 55704 coiled-coil domain containing 88A T1819.S1820 50;50 AEGTTRRTSIHDFLT.EGTTRRTSIHDFLTK0.26354 0.226231 0.212278 0.078839 0.085028 0.079594 0.081154 0.234016 0.346786 0.031948 0.009013 -1.52788
Q3V6T2_sVsGkTPGDFYDRR_S1_S3_1 Q3V6T2 CCDC88A 55704 coiled-coil domain containing 88A S1734.S1736 49.77;49.77 VSCGLARSVSGKTPG.CGLARSVSGKTPGDF0.212461 0.231103 0.159587 0.09232 0.10062 0.123576 0.105505 0.20105 0.52477 0.319972 0.014995 -0.93024
Q3V6T2_sVsGkTPGDFYDRR_T6_1 Q3V6T2 CCDC88A 55704 coiled-coil domain containing 88A T1739 97.95 ARSVSGKTPGDFYDR 0.210659 0.20386 0.143243 0.089012 0.106774 0.107629 0.101138 0.185921 0.543985 0.148469 0.018993 -0.87836
Q4ADV7_tLsMPSGPSGk_S3_S6_1 Q4ADV7 RIC1 57589 RIC1 homolog, RAB6A GEF complex partner 1 S1037.S1040 47.34;47.34 FSLQKTLSMPSGPSG.QKTLSMPSGPSGKRW0.215223 0.218542 0.200033 0.126383 0.141207 0.135864 0.134485 0.211266 0.636566 0.733188 0.000428 -0.65162
Q4ADV7_tLSMPSGPSGk_T1_S3_1 Q4ADV7 RIC1 57589 RIC1 homolog, RAB6A GEF complex partner 1 T1035.S1037 49.99;49.99 SKFSLQKTLSMPSGP.FSLQKTLSMPSGPSG0.255357 0.258935 0.185461 0.081817 0.110471 0.076663 0.08965 0.233251 0.384351 0.324016 0.005341 -1.3795
Q4KMP7_aLAAGADsPkTEEARPSPAPGPGTPTGTPTR_T30_1 Q4KMP7 TBC1D10B 26000 TBC1 domain family member 10B T154 45.93 GTPTGTPTRTPSRTA 0.187286 0.202006 0.199863 0.156277 0.160646 0.112977 0.1433 0.196385 0.729689 0.166936 0.028824 -0.45465
Q4KMP7_qQPPLGPSSsLLSLPGLk_S10_1 Q4KMP7 TBC1D10B 26000 TBC1 domain family member 10B S658 93.21 PPLGPSSSLLSLPGL 0.297735 0.269727 0.221225 0.091462 0.138903 0.1042 0.111522 0.262896 0.424205 0.573796 0.004624 -1.23716
Q4KMP7_tPSRTAPGALTAkPPLAPkPGTTVASGVTAR_S3_1 Q4KMP7 TBC1D10B 26000 TBC1 domain family member 10B S158 71.52 GTPTRTPSRTAPGAL 0.206849 0.199735 0.237252 0.141547 0.147175 0.156089 0.14827 0.214612 0.690874 0.238517 0.005648 -0.5335
Q4L180_rIsDPQVFSk_S3_1 Q4L180 FILIP1L 11259 filamin A interacting protein 1 like S791 100 SLNGRRISDPQVFSK 0.167624 0.231029 0.186936 0.084772 0.122232 0.102475 0.10316 0.195196 0.528494 0.499033 0.013166 -0.92004
Q4V328_sLsSSPQAQPPRPAELSDEEVAELFQR_S3_S5_1 Q4V328 GRIPAP1 56850 GRIP1 associated protein 1 S690.S692 45.14;45.14 AVPARSLSSSPQAQP.PARSLSSSPQAQPPR0.158491 0.164625 0.163412 0.111136 0.107293 0.114649 0.111026 0.162176 0.684603 0.876153 5.54E-05 -0.54666
Q4V328_sLSSsPQAQPPRPAELSDEEVAELFQR_S5_1 Q4V328 GRIPAP1 56850 GRIP1 associated protein 1 S692 77.66 PARSLSSSPQAQPPR 0.153986 0.184932 0.171431 0.103927 0.138328 0.119641 0.120632 0.170116 0.709116 0.895989 0.02088 -0.49591
Q53EL6_rFVsEGDGGR_S4_1 Q53EL6 PDCD4 27250 programmed cell death 4 S457 100 RGRKRFVSEGDGGRL 0.168857 0.139085 0.183257 0.115754 0.113045 0.126836 0.118545 0.163733 0.724016 0.190391 0.029799 -0.46591
Q53EL6_sGLTVPTsPk_S8_1 Q53EL6 PDCD4 27250 programmed cell death 4 S94 99.74 SGLTVPTSPKGRLLD 0.157046 0.147658 0.192073 0.075334 0.115098 0.110505 0.100313 0.165592 0.605781 0.926796 0.024051 -0.72313
Q53ET0_qFSPTmsPTLSSITQGVPLDTSk_S3_1 Q53ET0 CRTC2 200186 CREB regulated transcription coactivator 2 S456 99.92 QQLPKQFSPTMSPTL 0.284837 0.30308 0.229656 0.102157 0.207021 0.171299 0.160159 0.272524 0.587687 0.679182 0.041279 -0.76688
Q53ET0_sSHYGGsLPNVNQIGSGLAEFQSPLHSPLDSSR_S7_1 Q53ET0 CRTC2 200186 CREB regulated transcription coactivator 2 S70 99.95 RSSHYGGSLPNVNQI 0.218198 0.288046 0.312164 0.198664 0.132477 0.144079 0.158407 0.272803 0.580664 0.688087 0.030264 -0.78422
Q53EZ4_dLLVHVEYcsk_S10_1 Q53EZ4 CEP55 55165 centrosomal protein 55 S463 99.39 LVHVEYCSK 0.251944 0.210774 0.172736 0.151109 0.143131 0.124498 0.139579 0.211818 0.658958 0.212435 0.040496 -0.60174
Q53QZ3_nHsQHILk_S3_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S64 100 SRHRRNHSQHILKDV 0.205561 0.201943 0.180302 0.098381 0.157293 0.143026 0.1329 0.195935 0.678286 0.329876 0.031486 -0.56003
Q53QZ3_sMILTDVGk_S1_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S43 100 DRLSQSKSMILTDVG 0.331604 0.307498 0.260754 0.060279 0.086292 0.078698 0.07509 0.299952 0.250339 0.242365 0.000533 -1.99805
Q53QZ3_sMILTDVGkVTEPISR_S1_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S43 100 DRLSQSKSMILTDVG 0.282792 0.282704 0.212354 0.082403 0.11847 0.13317 0.111348 0.259283 0.429443 0.584694 0.006072 -1.21946
Q53T59_kLsPQDPSEDVSSVDPLk_S3_1 Q53T59 HS1BP3 64342 HCLS1 binding protein 3 S249 100 FGPGRKLSPQDPSED 0.253034 0.170438 0.218773 0.130026 0.132367 0.116859 0.126417 0.214082 0.59051 0.07801 0.023025 -0.75997
Q56NI9_kSsLENEPSLGR_S3_1 Q56NI9 ESCO2 157570 establishment of sister chromatid cohesion N-acetyltransferase 2S223 99.97 KSSLRKSSLENEPSL 0.145389 0.169177 0.179176 0.09043 0.103991 0.096974 0.097132 0.164581 0.590178 0.264933 0.003303 -0.76078
Q56NI9_tTEINRLPSANQGsPFk_S14_1 Q56NI9 ESCO2 157570 establishment of sister chromatid cohesion N-acetyltransferase 2S75 100 LPSANQGSPFKSALS 0.181534 0.177871 0.142829 0.062476 0.123522 0.107376 0.097791 0.167411 0.584139 0.626676 0.034218 -0.77562
Q58A45_rRSHTPNPAsYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S16_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S374 49.64 ASYMVPSSASTSVNN 0.304443 0.254467 0.21725 0.157572 0.122314 0.118994 0.13296 0.25872 0.513916 0.385512 0.011048 -0.9604
Q58A45_rRSHtPNPASYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S3_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S361 78.91 SPAPRRRSHTPNPAS 0.280652 0.236162 0.202468 0.139052 0.129583 0.114372 0.127669 0.239761 0.532485 0.18314 0.009181 -0.90919
Q58A45_rRSHtPNPASYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S3_T5_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S361.T363 49.49;49.49 SPAPRRRSHTPNPAS.APRRRSHTPNPASYM0.295305 0.280826 0.217181 0.161667 0.1259 0.133005 0.140191 0.264437 0.530147 0.343795 0.009226 -0.91553
Q58A45_rRSHTPNPASYmVPsSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_T5_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit T363 84.45 APRRRSHTPNPASYM 0.267215 0.232918 0.149571 0.125363 0.093775 0.106869 0.108669 0.216568 0.501777 0.12876 0.040425 -0.99488
Q5C9Z4_aRPAPSRDPsPPR_S6_1 Q5C9Z4 NOM1 64434 nucleolar protein with MIF4G domain 1 S135 99.92 ERARPAPSRDPSPPR 0.159495 0.183218 0.205577 0.100431 0.11524 0.09218 0.102617 0.182763 0.561475 0.409005 0.005797 -0.83271
Q5HYJ3_lESkPSNGDSSsINQSADSGGTDNFVLISQLk_S12_1 Q5HYJ3 FAM76B 143684 family with sequence similarity 76 member B S233 63.83 PSNGDSSSINQSADS 0.266527 0.249157 0.224844 0.090836 0.133243 0.091142 0.105074 0.246843 0.425671 0.848325 0.001578 -1.23219
Q5HYJ3_lESkPsNGDSSSINQSADSGGTDNFVLISQLk_S6_1 Q5HYJ3 FAM76B 143684 family with sequence similarity 76 member B S227 62.85 PKLESKPSNGDSSSI 0.238299 0.236935 0.196449 0.0981 0.112325 0.104838 0.105088 0.223894 0.469364 0.164373 0.001156 -1.09122
Q5HYJ3_lESkPSNGDSSsINQSADSGGTDNFVLISQLk_S6_S10_1Q5HYJ3 FAM76B 143684 family with sequence similarity 76 member B S227.S231 39.62;39.62 PKLESKPSNGDSSSI.SKPSNGDSSSINQSA0.202856 0.21748 0.142998 0.090175 0.115222 0.075405 0.093601 0.187778 0.498464 0.412868 0.021165 -1.00444
Q5HYW2_sVsLVkDEPGLLPEGGSALPk_S1_S3_1 Q5HYW2 NHSL2 340527 NHS like 2 S574.S576 50;50 KPSPPTRSVSLVKDE.SPPTRSVSLVKDEPG0.185551 0.256464 0.153232 0.051321 0.095391 0.083704 0.076806 0.198416 0.387094 0.314988 0.021554 -1.36924
Q5JRA6_rGPLSQNGsFGPSPVSGGEcSPPLTVEPPVRPLSATLNR_S9_1Q5JRA6 MIA3 375056 MIA family member 3, ER export factor S1666 86.79 GPLSQNGSFGPSPVS 0.11839 0.169404 0.215534 0.056837 0.072043 0.054744 0.061208 0.167776 0.364821 0.072757 0.020317 -1.45474
Q5JRA6_sDFSDSIkIQtPELGEVFQNk_S4_1 Q5JRA6 MIA3 375056 MIA family member 3, ER export factor S831 84.78 PFERSDFSDSIKIQT 0.100472 0.14811 0.13053 0.045568 0.082648 0.07473 0.067648 0.126371 0.535316 0.793081 0.030505 -0.90154
Q5JRA6_sEFGSVDGPLPHPR_S1_S5_1 Q5JRA6 MIA3 375056 MIA family member 3, ER export factor S1702.S1706 50;50 NRRDMPRSEFGSVDG.MPRSEFGSVDGPLPH0.151766 0.192942 0.184983 0.087445 0.107271 0.119909 0.104875 0.176564 0.593977 0.719084 0.010419 -0.75152
Q5JRA6_wSAEASGkPSPSDPGSGTATmmNSSSRGssPTR_S26_S29_S30_2Q5JRA6 MIA3 375056 MIA family member 3, ER export factor S1741.S1744.S174552.41;45.63;49.5 ATMMNSSSRGSSPTR.MNSSSRGSSPTRVLD.NSSSRGSSPTRVLDE0.225144 0.256716 0.215654 0.179559 0.147977 0.148061 0.158532 0.232504 0.681846 0.835523 0.010436 -0.55248
Q5JSH3_lTQTSsTEQLNVLETETEVLNk_S6_1 Q5JSH3 WDR44 54521 WD repeat domain 44 S162 76.7 TKLTQTSSTEQLNVL 0.184715 0.188771 0.205549 0.087598 0.155616 0.110476 0.117897 0.193012 0.610827 0.184854 0.023146 -0.71116
Q5JSH3_rksELEFETLk_S3_1 Q5JSH3 WDR44 54521 WD repeat domain 44 S262 100 PPPRKRKSELEFETL 0.166033 0.147022 0.169707 0.105081 0.126103 0.102539 0.111241 0.16092 0.691279 0.939746 0.008374 -0.53266
Q5JTD0_gsPEEELPLPAFEk_S2_1 Q5JTD0 TJAP1 93643 tight junction associated protein 1 S300 100 SLGTARGSPEEELPL 0.175632 0.212427 0.195129 0.089586 0.116368 0.103602 0.103185 0.194396 0.530799 0.692423 0.002265 -0.91376
Q5JTV8_lQQQHSEQPPLQPsPVMTR_S14_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 S143 100 EQPPLQPSPVMTRRG 0.157221 0.180592 0.190747 0.11401 0.146613 0.136153 0.132258 0.176187 0.750672 0.967773 0.033552 -0.41375
Q5JTV8_sSSQYIESFWQSSQSQNFTAHDk_S1_S2_S3_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 S252.S253.S254 33.29;33.29;33.29 SGDKTTRSSSQYIES.GDKTTRSSSQYIESF.DKTTRSSSQYIESFW0.30301 0.241178 0.212427 0.075789 0.100051 0.099933 0.091924 0.252205 0.364482 0.167049 0.004559 -1.45608
Q5JTV8_sSSQYIESFWQSsQSQNFTAHDk_S13_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 S264 91.48 IESFWQSSQSQNFTA 0.181302 0.169124 0.1715 0.130164 0.116573 0.139893 0.128877 0.173976 0.740776 0.465945 0.004284 -0.43289
Q5JTV8_sSSQYIESFWQSSQsQNFTAHDk_S15_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 S266 98.06 SFWQSSQSQNFTAHD 0.251589 0.20091 0.188695 0.147535 0.10781 0.092694 0.116013 0.213731 0.5428 0.838162 0.018022 -0.88151
Q5JTV8_sSSQYIESFWQSSQSQNFTAHDk_S2_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 S253 90.33 GDKTTRSSSQYIESF 0.182385 0.213281 0.207951 0.105168 0.132415 0.099517 0.112367 0.201206 0.558468 0.937008 0.003102 -0.84045
Q5JTV8_sSSQYIESFWQSSQSQNFTAHDk_S3_Y5_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 S254.Y256 47.84;47.84 DKTTRSSSQYIESFW.TTRSSSQYIESFWQS0.247833 0.1993 0.175986 0.094701 0.075215 0.082617 0.084178 0.207706 0.405272 0.134345 0.004872 -1.30304
Q5JTV8_ssSQYIESFWQSSQSQNFTAHDk_Y5_1 Q5JTV8 TOR1AIP1 26092 torsin 1A interacting protein 1 Y256 77.87 TTRSSSQYIESFWQS 0.240276 0.178351 0.233262 0.130644 0.123952 0.139296 0.131297 0.217296 0.604233 0.097888 0.012808 -0.72682
Q5M775_rAsSEDTLNkPGSTAASGVVR_S3_S4_1 Q5M775 SPECC1 92521 sperm antigen with calponin homology and coiled-coil domains 1S54.S55 49.67;49.67 LSRLKRASSEDTLNK.SRLKRASSEDTLNKP0.24331 0.2005 0.191486 0.110411 0.127961 0.111449 0.116607 0.211765 0.550643 0.224552 0.004964 -0.86081
Q5PRF9_sMsLIPTSPQVPGEWPSPEELGAR_S3_1 Q5PRF9 SAMD4B 55095 sterile alpha motif domain containing 4B S238 87.73 SPLKRSMSLIPTSPQ 0.24107 0.242789 0.258478 0.132997 0.16218 0.176231 0.157136 0.247446 0.635032 0.318214 0.002883 -0.6551
Q5QJE6_sLSEINkPNFYNNDFDDDFSHR_S1_S3_1 Q5QJE6 DNTTIP2 30836 deoxynucleotidyltransferase terminal interacting protein 2S251.S253 47.28;47.28 TSHLQARSLSEINKP.HLQARSLSEINKPNF0.153723 0.172028 0.148128 0.09671 0.099898 0.094882 0.097163 0.15796 0.615115 0.079209 0.001175 -0.70107



Q5QJE6_sLsEINkPNFYNNDFDDDFSHR_S3_1 Q5QJE6 DNTTIP2 30836 deoxynucleotidyltransferase terminal interacting protein 2S253 99.89 HLQARSLSEINKPNF 0.188671 0.172969 0.169949 0.098505 0.122199 0.097341 0.106015 0.177196 0.598291 0.678508 0.002031 -0.74108
Q5QP82_tTsSSDLTTSSSSSGPR_S3_1 Q5QP82 DCAF10 79269 DDB1 and CUL4 associated factor 10 S349 76.84 LRARRTTSSSDLTTS 0.178172 0.259474 0.238676 0.079351 0.142366 0.135669 0.119129 0.225441 0.528426 0.803486 0.027988 -0.92023
Q5T011_sTsESSASFPR_S3_1 Q5T011 SZT2 23334 seizure threshold 2 homolog S1642 84.63 PQHHRSTSESSASFP 0.143114 0.151774 0.176871 0.091997 0.113342 0.114503 0.106614 0.157253 0.677977 0.686264 0.015419 -0.56069
Q5T1R4_sSsVGcLAEASAR_S3_1 Q5T1R4 HIVEP3 59269 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 3S2354 83.19 PPLDRSSSVGCLAEA 0.188958 0.177368 0.177674 0.106421 0.125284 0.109258 0.113654 0.181333 0.62677 0.59324 0.000641 -0.67399
Q5T1Z8_hRWPtGDNIHAEHQVR_T5_1 Q5T1Z8 PUM1 9698 pumilio RNA binding family member 1 T148 100 NSKHRWPTGDNIHAE 0.24397 0.188203 0.177999 0.126974 0.104564 0.098973 0.11017 0.203391 0.541669 0.296621 0.013739 -0.88452
Q5T1Z8_rDsLTGSSDLYk_S3_1 Q5T1Z8 PUM1 9698 pumilio RNA binding family member 1 S745 87.74 GSGSRRDSLTGSSDL 0.183495 0.226893 0.219018 0.078488 0.097726 0.068695 0.081636 0.209802 0.389112 0.579621 0.001268 -1.36174
Q5T200_dRkTsAVSSPLLDQQR_T4_S5_1 Q5T200 ZC3H13 23091 zinc finger CCCH-type containing 13 T237.S238 50;50 ASKKDRKTSAVSSPL.SKKDRKTSAVSSPLL0.236747 0.270754 0.161736 0.097753 0.127963 0.098827 0.108181 0.223079 0.484945 0.172551 0.027017 -1.04411
Q5T200_gPRtPPITTk_T4_1 Q5T200 ZC3H13 23091 zinc finger CCCH-type containing 13 T1033 100 KKKRGPRTPPITTKE 0.165889 0.186125 0.19097 0.132528 0.131126 0.124936 0.12953 0.180995 0.715657 0.168865 0.003042 -0.48266
Q5T200_skLsPSPSLR_S1_1 Q5T200 ZC3H13 23091 zinc finger CCCH-type containing 13 S204 72.87 VSPEVVRSKLSPSPS 0.221532 0.200691 0.228086 0.168548 0.160755 0.144706 0.158003 0.21677 0.728899 0.838734 0.00561 -0.45621
Q5T200_skLsPSPSLR_S4_1 Q5T200 ZC3H13 23091 zinc finger CCCH-type containing 13 S207 90.09 EVVRSKLSPSPSLRK 0.165181 0.217558 0.17762 0.114167 0.154074 0.105273 0.124505 0.186786 0.666563 0.948517 0.046008 -0.58519
Q5T5C0_kLsLPTDLkPDLDVk_S3_1 Q5T5C0 STXBP5 134957 syntaxin binding protein 5 S759 100 AKMSRKLSLPTDLKP 0.17455 0.176201 0.189915 0.099592 0.10168 0.088325 0.096533 0.180222 0.535631 0.840882 0.000197 -0.90069
Q5T5Y3_aPVHFVEPLsPTGVAGHR_S10_T12_1 Q5T5Y3 CAMSAP1 157922 calmodulin regulated spectrin associated protein 1 S1080.T1082 50;50 VHFVEPLSPTGVAGH.FVEPLSPTGVAGHRK0.135186 0.171191 0.146833 0.078798 0.099577 0.079607 0.085994 0.15107 0.569231 0.581994 0.006671 -0.81291
Q5T5Y3_sIQGEDIPDQR_S1_1 Q5T5Y3 CAMSAP1 157922 calmodulin regulated spectrin associated protein 1 S431 100 LRQKQQKSIQGEDIP 0.16315 0.177016 0.222419 0.122429 0.127478 0.137926 0.129278 0.187528 0.689377 0.122059 0.034396 -0.53663
Q5T5Y3_tRPASQPTPFALHHAAscEVDPSSGDSISLAR_S17_1 Q5T5Y3 CAMSAP1 157922 calmodulin regulated spectrin associated protein 1 S482 99.96 FALHHAASCEVDPSS 0.177129 0.202048 0.22914 0.101002 0.119081 0.105957 0.10868 0.202772 0.53597 0.228493 0.004138 -0.89978
Q5TCX8_iTVQAsPNLDk_S6_1 Q5TCX8 MAP3K21 84451 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 21 S528 100 HKITVQASPNLDKRR 0.174755 0.221753 0.14646 0.073971 0.126841 0.082829 0.094547 0.180989 0.522389 0.713275 0.03426 -0.9368
Q5TGY3_kAsGTYAGPPTSALPAQR_S3_1 Q5TGY3 AHDC1 27245 AT-hook DNA binding motif containing 1 S868 100 RPESRKASGTYAGPP 0.226563 0.244901 0.248533 0.108828 0.113702 0.121999 0.114843 0.239999 0.478514 0.484555 8.87E-05 -1.06337
Q5VSL9_aAsPPASASDLIEQQQk_S3_1 Q5VSL9 STRIP1 85369 striatin interacting protein 1 S335 100 IRNMRAASPPASASD 0.170095 0.167157 0.167367 0.125422 0.133881 0.115449 0.124918 0.168206 0.742646 0.061173 0.001323 -0.42925
Q5VT52_dAPTHLPsVDLSNPFTk_S8_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S1237 100 DAPTHLPSVDLSNPF 0.223039 0.215951 0.223691 0.074828 0.084469 0.08657 0.081956 0.220894 0.371019 0.639518 5.9E-06 -1.43044
Q5VT52_nTGVSPASRPsPGTPTSPSNLTSGLk_S11_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S479 76.32 VSPASRPSPGTPTSP 0.183071 0.211241 0.177637 0.074931 0.117 0.142948 0.111626 0.19065 0.585505 0.432816 0.024236 -0.77225
Q5VT52_nTGVSPASRPSPGTPTSPSNLtSGLk_S17_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S485 81.88 PSPGTPTSPSNLTSG 0.177781 0.189473 0.179472 0.075227 0.113584 0.14146 0.110091 0.182242 0.604089 0.069703 0.020983 -0.72717
Q5VT52_nTGVsPASRPSPGTPTSPSNLTSGLk_S5_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S473 87.74 VMKNTGVSPASRPSP 0.224971 0.203886 0.177142 0.097248 0.128638 0.136266 0.120717 0.202 0.59761 0.853407 0.011273 -0.74272
Q5VT52_nTGVSPASRPSPGTPTsPSNLTSGLk_S8_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S476 48.54 NTGVSPASRPSPGTP 0.155268 0.165521 0.141801 0.095184 0.084776 0.118459 0.099473 0.154197 0.645103 0.644829 0.010625 -0.6324
Q5VT52_rMsGEPIQTVESIR_S3_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S1099 100 SASNRRMSGEPIQTV 0.227759 0.291876 0.294812 0.093565 0.105253 0.106725 0.101848 0.271482 0.375154 0.069889 0.001595 -1.41444
Q5VT52_rmsGEPIQTVESIRVPGk_S3_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S1099 100 SASNRRMSGEPIQTV 0.196531 0.188897 0.168627 0.114311 0.130611 0.112106 0.11901 0.184685 0.644393 0.658847 0.002958 -0.63399
Q5VT52_sGTPTQDEMMDkPTSSSVDTMSLLSk_S1_T3_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S730.T732 44.64;44.64 TPVRDERSGTPTQDE.VRDERSGTPTQDEMM0.179459 0.186934 0.168457 0.138733 0.139856 0.123342 0.133977 0.178283 0.751486 0.992754 0.004234 -0.41218
Q5VTR2_sGSALLQsQSSTEDPkDEPAELkPDSEDLSSQSSASk_S11_1Q5VTR2 RNF20 56254 ring finger protein 20 S525 60.64 ALLQSQSSTEDPKDE 0.14112 0.181528 0.199246 0.068908 0.133017 0.098872 0.100265 0.173965 0.576355 0.926226 0.043423 -0.79497
Q5VU92_kAPAVEADAESsPSQGLAAADGEGPLLLkR_S12_1 Q5VU92 DCAF12L1 139170 DDB1 and CUL4 associated factor 12 like 1 S23 84.54 VEADAESSPSQGLAA 0.192782 0.17187 0.193992 0.151573 0.128582 0.142449 0.140868 0.186214 0.756483 0.928384 0.009863 -0.40262
Q5VUA4_dIsPEkSELDLGEPGPPGVEPPPQLLDIQck_S3_1 Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S1713 87.51 SDTSRDISPEKSELD 0.168085 0.222183 0.249428 0.122271 0.132067 0.091437 0.115258 0.213232 0.540531 0.415546 0.021809 -0.88755
Q5VUA4_eAHHSNTHSPEVsHPHPPsPVDPYLLTk_S9_S13_2 Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S688.S692 81.97;94.25 AHHSNTHSPEVSHPH.NTHSPEVSHPHPPSP0.21188 0.227868 0.200529 0.190939 0.135579 0.151371 0.159296 0.213426 0.746377 0.376579 0.041476 -0.42202
Q5VUA4_hTDFLLPHERASQDGsGFSR_S12_1 Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S501 91.46 LLPHERASQDGSGFS 0.193788 0.178843 0.165524 0.143252 0.130147 0.102288 0.125229 0.179385 0.698102 0.627171 0.020568 -0.51849
Q5VUA4_sSDTSStSPLNSSASQEELHQDEGLVAAPIVSNSEkPIAk_S8_S12_S13_1Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S1616.S1620.S162128.93;28.93;28.93 SSDTSSTSPLNSSAS.SSTSPLNSSASQEEL.STSPLNSSASQEELH0.129756 0.159535 0.181134 0.112838 0.122117 0.101773 0.112243 0.156808 0.715796 0.269732 0.04966 -0.48238
Q5VV41_gHkGsFkDDPQLYQEIQER_S5_1 Q5VV41 ARHGEF16 27237 Rho guanine nucleotide exchange factor 16 S208 100 RKRGHKGSFKDDPQL 0.153817 0.162363 0.159326 0.13583 0.103672 0.115384 0.118296 0.158502 0.746335 0.13232 0.014437 -0.42211
Q5VWC4_nAMGsLASQATk_S5_1 Q5VWC4 PSMD4 5710 proteasome 26S subunit, non-ATPase 4 S361 100 AIRNAMGSLASQATK 0.193368 0.18329 0.175707 0.133104 0.128447 0.078288 0.11328 0.184121 0.615245 0.156646 0.017904 -0.70077
Q5VWJ9_sFGDkDLILPNGGTPAGTSSPASSSSLLNR_S1_1 Q5VWJ9 SNX30 401548 sorting nexin family member 30 S48 100 PDLLMARSFGDKDLI 0.229587 0.198635 0.293063 0.151653 0.141221 0.156421 0.149765 0.240429 0.622909 0.050833 0.032268 -0.68291
Q5VZ89_rSsLYGIAk_S3_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C S1184 100 DLRNKRSSLYGIAKV 0.250482 0.225675 0.216949 0.081208 0.107118 0.084898 0.091074 0.231035 0.394202 0.787186 0.000409 -1.34299
Q5VZ89_sTsLSALVR_T2_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C T1324 93.75 RTHKERSTSLSALVR 0.326045 0.229682 0.28267 0.094154 0.116777 0.163716 0.124883 0.279466 0.446861 0.701743 0.011076 -1.1621
Q5VZ89_vPsGIFDVNSR_S3_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C S989 100 SSIVKVPSGIFDVNS 0.157485 0.201992 0.185227 0.079852 0.109377 0.103962 0.09773 0.181568 0.538257 0.656801 0.006111 -0.89363
Q5VZL5_aANQVEETLHTHLPQtPETNFR_T16_T19_1 Q5VZL5 ZMYM4 9202 zinc finger MYM-type containing 4 T217.T220 50;50 LHTHLPQTPETNFRD.HLPQTPETNFRDSSY0.158906 0.181021 0.155506 0.081352 0.084019 0.103821 0.089731 0.165144 0.543348 0.879583 0.002127 -0.88005
Q5VZL5_kksIVAVEPR_S3_1 Q5VZL5 ZMYM4 9202 zinc finger MYM-type containing 4 S1181 100 RRRGRKKSIVAVEPR 0.255497 0.274361 0.150969 0.119103 0.131724 0.098688 0.116505 0.226943 0.513368 0.118362 0.049242 -0.96193
Q63ZY3_eRVPsVAEAPQLRPAGTAAAk_S5_1 Q63ZY3 KANK2 25959 KN motif and ankyrin repeat domains 2 S540 100 EPRERVPSVAEAPQL 0.206504 0.208711 0.210849 0.128163 0.122731 0.159777 0.136891 0.208688 0.655958 0.023311 0.023811 -0.60832
Q641Q2_gLFsDEEDSEDLFSSQSASk_S4_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S539 93.94 KTQKGLFSDEEDSED 0.17598 0.17276 0.17051 0.134727 0.138853 0.104091 0.12589 0.173083 0.72734 0.041054 0.047366 -0.4593
Q641Q2_gPIAQWADGAIsPNGHRPQLR_S12_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S1075 100 QWADGAISPNGHRPQ 0.171573 0.191658 0.175691 0.115324 0.148988 0.11682 0.127044 0.17964 0.707214 0.474675 0.013883 -0.49978
Q641Q2_kTsLFEEDEEDDLFAIAk_S3_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S663 93.94 AKAVKKTSLFEEDEE 0.202475 0.205586 0.175735 0.117758 0.116632 0.103738 0.112709 0.194599 0.579187 0.367787 0.001452 -0.7879
Q641Q2_kTsLFEEDEEDDLFAIAk_T2_S3_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A T662.S663 50;50 EAKAVKKTSLFEEDE.AKAVKKTSLFEEDEE0.186912 0.22137 0.157228 0.115894 0.103848 0.066793 0.095512 0.188503 0.506684 0.777138 0.017198 -0.98084
Q641Q2_rsRPTSFADELAAR_S2_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S284 98.72 ENTRPKRSRPTSFAD 0.199073 0.191721 0.177543 0.139766 0.136212 0.121195 0.132391 0.189446 0.698834 0.895861 0.002569 -0.51698
Q641Q2_rSRPTsFADELAAR_T5_S6_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A T287.S288 49.97;49.97 RPKRSRPTSFADELA.PKRSRPTSFADELAA0.210331 0.168285 0.187655 0.133544 0.148145 0.137752 0.139814 0.188757 0.740709 0.226239 0.01921 -0.43302
Q641Q2_rTPsDDEEDNLFAPPk_T2_S4_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A T331.S333 50;50 KEKKERRTPSDDEED.KKERRTPSDDEEDNL0.147071 0.180725 0.211125 0.090864 0.117866 0.081957 0.096895 0.17964 0.539386 0.508124 0.018097 -0.89061
Q641Q2_sRPTSFADELAAR_S1_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S284 100 ENTRPKRSRPTSFAD 0.191844 0.179502 0.193093 0.151131 0.141394 0.120842 0.137789 0.188146 0.732351 0.381856 0.007113 -0.44939
Q641Q2_stGVFQDEELLFSHk_S1_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S836 95.49 DPDAHPKSTGVFQDE 0.218064 0.225489 0.206055 0.114783 0.112664 0.076981 0.101476 0.216536 0.468634 0.351437 0.001042 -1.09347
Q641Q2_tkTVLSLFDEEEDkMEDQNIIQAPQk_S6_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S802 99.93 PRTKTVLSLFDEEED 0.202385 0.211061 0.163321 0.121233 0.146979 0.105553 0.124588 0.192255 0.648035 0.807001 0.023598 -0.62586
Q66GS9_kLsEMQDLEETMAk_S3_1 Q66GS9 CEP135 9662 centrosomal protein 135 S356 100 KEIKRKLSEMQDLEE 0.173455 0.213433 0.172863 0.097429 0.151161 0.120084 0.122891 0.186583 0.65864 0.852628 0.036309 -0.60244
Q66K74_fLREPVVTPQDLEGPGRAEsk_S20_1 Q66K74 MAP1S 55201 microtubule associated protein 1S S472 100 EGPGRAESKESVGSR 0.198262 0.20267 0.199568 0.096958 0.130779 0.083119 0.103619 0.200167 0.517662 0.016918 0.020095 -0.94992
Q68CZ2_kLsLGQYDNDAGGQLPFSk_S3_1 Q68CZ2 TNS3 64759 tensin 3 S776 100 GGRLRKLSLGQYDND 0.217655 0.183288 0.190353 0.137657 0.1363 0.130681 0.134879 0.197099 0.684324 0.079733 0.004344 -0.54725
Q68CZ2_kLsLGQYDNDAGGQLPFSk_S3_Y7_1 Q68CZ2 TNS3 64759 tensin 3 S776.Y780 50;50 GGRLRKLSLGQYDND.RKLSLGQYDNDAGGQ0.219361 0.19816 0.173352 0.125296 0.141238 0.117367 0.127967 0.196958 0.64972 0.435948 0.010116 -0.62211
Q68CZ2_kPSVsAQmQAYGQSSYSTQTWVR_S3_1 Q68CZ2 TNS3 64759 tensin 3 S571 98.75 QPLLRKPSVSAQMQA 0.287551 0.203238 0.184713 0.13608 0.087851 0.104424 0.109452 0.225167 0.486091 0.333125 0.028887 -1.0407
Q68DQ2_rGsAPWHSFSR_S3_1 Q68DQ2 CRYBG3 131544 crystallin beta-gamma domain containing 3 S9 100 SSGRRRGSAPWHSFS 0.219252 0.176994 0.184574 0.110705 0.099358 0.092743 0.100936 0.193606 0.521345 0.279667 0.00272 -0.93969
Q68DQ2_sESRtDLVHHFEk_S3_T5_1 Q68DQ2 CRYBG3 131544 crystallin beta-gamma domain containing 3 S2044.T2046 49.58;49.58 LACERSESRTDLVHH.CERSESRTDLVHHFE0.191186 0.182406 0.157547 0.119124 0.105217 0.084861 0.103067 0.177046 0.58215 0.987557 0.006405 -0.78054
Q68EM7_nNSQIASGQNQPQAAAGSHQLSMGQPHNAAGPSPHtLR_S22_1Q68EM7 ARHGAP17 55114 Rho GTPase activating protein 17 S614 84.67 AAGSHQLSMGQPHNA 0.253327 0.229385 0.270351 0.078856 0.110361 0.164242 0.11782 0.251021 0.469363 0.370223 0.008503 -1.09123
Q68EM7_sSGtNFQGLPSk_S1_S2_1 Q68EM7 ARHGAP17 55114 Rho GTPase activating protein 17 S161.S162 49.11;49.11 RWNQAHKSSGTNFQG.WNQAHKSSGTNFQGL0.182803 0.259295 0.204293 0.076755 0.124812 0.069486 0.090351 0.215464 0.419331 0.734784 0.011978 -1.25384
Q68EM7_ssGTNFQGLPSk_S2_1 Q68EM7 ARHGAP17 55114 Rho GTPase activating protein 17 S162 77.66 WNQAHKSSGTNFQGL 0.179141 0.231964 0.177921 0.102618 0.120128 0.09045 0.104399 0.196342 0.531717 0.378975 0.009686 -0.91127
Q69YH5_nARksPLAQDSPSQGSPALYR_S5_1 Q69YH5 CDCA2 157313 cell division cycle associated 2 S120 100 NIKNARKSPLAQDSP 0.196246 0.203528 0.183276 0.107917 0.153468 0.125388 0.128924 0.19435 0.663362 0.332322 0.010799 -0.59213
Q6AHZ1_rFsGTAVYENPQR_S3_1 Q6AHZ1 ZNF518A 9849 zinc finger protein 518A S655 99.61 SNKRRRFSGTAVYEN 0.197088 0.157261 0.189588 0.079366 0.107878 0.117051 0.101431 0.181313 0.559428 0.926013 0.008708 -0.83797
Q6AI39_sLRNsPkNEVLHTDImk_S5_1 Q6AI39 BICRAL 23506 BRD4 interacting chromatin remodeling complex associated protein likeS980 87.87 QDKSLRNSPKNEVLH 0.190269 0.208534 0.181117 0.155633 0.1518 0.109761 0.139065 0.193307 0.719399 0.462503 0.031773 -0.47514
Q6AI39_vVGsSPGHPAVQVESHSGGQk_S4_S5_1 Q6AI39 BICRAL 23506 BRD4 interacting chromatin remodeling complex associated protein likeS674.S675 50;50 QQEKVVGSSPGHPAV.QEKVVGSSPGHPAVQ0.237606 0.25096 0.239057 0.150182 0.178513 0.106284 0.144993 0.242541 0.597809 0.077913 0.010407 -0.74224
Q6DD87_tHtGERPNAcADcGk_T3_1 Q6DD87 ZNF787 126208 zinc finger protein 787 T89 88.58 TRHQRTHTGERPNAC 0.180277 0.221801 0.224971 0.069513 0.087742 0.08291 0.080055 0.209016 0.383008 0.250814 0.001111 -1.38455
Q6GPH4_sINRFPLHSESSSk_S1_1 Q6GPH4 XAF1 54739 XIAP associated factor 1 S216 100 DVRPKTRSINRFPLH 0.214561 0.209128 0.233328 0.057761 0.065169 0.045063 0.055997 0.219006 0.25569 0.78143 6.47E-05 -1.96753
Q6ICG6_nNRPAFFsPSLk_S8_1 Q6ICG6 KIAA0930 23313 KIAA0930 S304 90.52 NNRPAFFSPSLKRKV 0.230123 0.165875 0.201623 0.091727 0.121463 0.104008 0.105733 0.199207 0.530767 0.354522 0.010325 -0.91385
Q6ICG6_nNRPAFFsPSLkR_S8_1 Q6ICG6 KIAA0930 23313 KIAA0930 S304 89.3 NNRPAFFSPSLKRKV 0.206935 0.163592 0.177814 0.117316 0.101273 0.154759 0.124449 0.18278 0.680869 0.786394 0.04559 -0.55455
Q6IQ49_vVNTDHGsPEQLQIPVTDSGR_S8_1 Q6IQ49 SDE2 163859 SDE2 telomere maintenance homolog S278 100 VVNTDHGSPEQLQIP 0.184992 0.16361 0.187765 0.124029 0.091336 0.109173 0.108179 0.178789 0.605066 0.789412 0.00436 -0.72483
Q6JBY9_amVsPFHsPPSTPSSPGVR_S4_S8_2 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S116.S120 100;100 PGLKAMVSPFHSPPS.AMVSPFHSPPSTPSS0.226625 0.21071 0.168594 0.145463 0.141193 0.088477 0.125044 0.201976 0.619104 0.94319 0.037963 -0.69175
Q6JBY9_rsSEEVDGQHPAQEEVPESPQTSGPEAENR_S2_S3_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S267.S268 49.98;49.98 NGEKARRSSEEVDGQ.GEKARRSSEEVDGQH0.191383 0.195832 0.17501 0.139736 0.120803 0.080503 0.113681 0.187408 0.606595 0.232241 0.016559 -0.72119
Q6JBY9_sQSDcGELGDFR_S1_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S177 99.99 PSRRFRRSQSDCGEL 0.242308 0.227717 0.145799 0.125231 0.12643 0.100345 0.117335 0.205275 0.571602 0.148375 0.047964 -0.80692
Q6JBY9_sRPSEAEEVPVSFDQPPEGSHLPcYNk_S4_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S135 99.99 PGVRSRPSEAEEVPV 0.187395 0.22428 0.190156 0.087204 0.117962 0.105114 0.103427 0.20061 0.515559 0.722392 0.002811 -0.95579
Q6JBY9_ssEEVDGQHPAQEEVPESPQTSGPEAENR_S1_S2_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S267.S268 50;50 NGEKARRSSEEVDGQ.GEKARRSSEEVDGQH0.242917 0.264825 0.182047 0.083567 0.104533 0.050301 0.079467 0.22993 0.345614 0.578092 0.00687 -1.53277
Q6JBY9_vDLGQNGEEksPPNASHPPk_S11_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S68 98.54 GQNGEEKSPPNASHP 0.237509 0.211148 0.239154 0.161345 0.136338 0.133049 0.143577 0.22927 0.626236 0.984556 0.00254 -0.67522
Q6JBY9_vDLGQNGEEksPPNASHPPk_S11_S16_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S68.S73 50;50 GQNGEEKSPPNASHP.EKSPPNASHPPKFKV0.202217 0.203242 0.183018 0.114287 0.126227 0.100747 0.113754 0.196159 0.579907 0.888019 0.001125 -0.78611
Q6JBY9_vksSPLIEk_S3_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S82 98.99 PPKFKVKSSPLIEKL 0.187573 0.249183 0.196314 0.081632 0.115336 0.104551 0.100506 0.211024 0.47628 0.42099 0.006971 -1.07012
Q6JBY9_vksSPLIEk_S3_S4_1 Q6JBY9 RCSD1 92241 RCSD domain containing 1 S82.S83 50;50 PPKFKVKSSPLIEKL.PKFKVKSSPLIEKLQ0.180847 0.243152 0.205803 0.094446 0.142415 0.132277 0.123046 0.209934 0.586117 0.787919 0.020187 -0.77074
Q6KC79_aITSLLGGGsPk_S10_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S2658 100 TSLLGGGSPKNNTAA 0.161641 0.19004 0.149949 0.075186 0.126102 0.105173 0.102154 0.16721 0.610931 0.78717 0.026567 -0.71092
Q6KC79_dVPPDILLDsPERk_S10_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S318 100 PPDILLDSPERKQKK 0.187828 0.182552 0.15402 0.090727 0.13339 0.101214 0.108443 0.1748 0.620386 0.801936 0.016113 -0.68876
Q6KC79_gSRPPLILQSQsLPcSSPR_S12_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S301 98.79 PLILQSQSLPCSSPR 0.169844 0.190602 0.206856 0.093125 0.135323 0.115471 0.11464 0.189101 0.606236 0.871482 0.010114 -0.72205
Q6KC79_gSRPPLILQSQSLPcSsPR_S17_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S306 90.47 SQSLPCSSPRDVPPD 0.224025 0.199354 0.226603 0.079962 0.098848 0.109935 0.096248 0.216661 0.444234 0.992614 0.000616 -1.17061
Q6KC79_nAASFPLRsPQPVcSPAGSEGTPk_S9_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S274 100 AASFPLRSPQPVCSP 0.215556 0.207482 0.17661 0.073548 0.123655 0.092322 0.096508 0.199883 0.482825 0.794695 0.00536 -1.05043



Q6KC79_qcNDAPVSVLQEDIVGSLksTPENHPETPk_S17_S20_T21_1Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S588.S591.T592 31.32;31.32;31.32 LQEDIVGSLKSTPEN.DIVGSLKSTPENHPE.IVGSLKSTPENHPET0.162793 0.207991 0.202006 0.110525 0.152295 0.118686 0.127169 0.19093 0.666048 0.896989 0.028819 -0.5863
Q6MZP7_iAIsPLksPNk_S4_S8_2 Q6MZP7 LIN54 132660 lin-54 DREAM MuvB core complex component S310.S314 100;100 TPNKIAISPLKSPNK.IAISPLKSPNKAVKS0.1504 0.177776 0.15558 0.128609 0.111021 0.098345 0.112658 0.161252 0.698647 0.955924 0.016114 -0.51736
Q6NZY4_gtPPPVFTPPLPk_T2_1 Q6NZY4 ZCCHC8 55596 zinc finger CCHC-type containing 8 T479 100 TPPLPRGTPPPVFTP 0.163453 0.194918 0.226621 0.076292 0.105332 0.081395 0.087673 0.194997 0.44961 0.388377 0.006156 -1.15325
Q6P0N0_nISkLsPPR_S6_1 Q6P0N0 MIS18BP1 55320 MIS18 binding protein 1 S365 92.84 KRNISKLSPPRIFQT 0.164515 0.215931 0.169969 0.107709 0.133436 0.094223 0.11179 0.183472 0.609301 0.664528 0.022914 -0.71477
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S151 93.83 SLGQSAPSLTAGLKE 0.213581 0.154791 0.182671 0.075706 0.117526 0.095164 0.096132 0.183681 0.523364 0.672311 0.013682 -0.93411
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S3_S7_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S144.S148.S151 33.33;33.33;33.33 LVRMRNQSLGQSAPS.RNQSLGQSAPSLTAG.SLGQSAPSLTAGLKE0.191811 0.170116 0.169163 0.074118 0.121539 0.085871 0.093843 0.17703 0.530095 0.424036 0.00661 -0.91568
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S7_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S148.S151 49.91;49.91 RNQSLGQSAPSLTAG.SLGQSAPSLTAGLKE0.163202 0.160643 0.138273 0.062604 0.1187 0.086665 0.089323 0.154039 0.579872 0.383809 0.023157 -0.78619
Q6P158_rPSRPsNSNISk_S6_1 Q6P158 DHX57 90957 DExH-box helicase 57 S77 97.03 SRRPSRPSNSNISKG 0.222364 0.154392 0.220451 0.130222 0.113012 0.1188 0.120678 0.199069 0.606212 0.097404 0.026739 -0.72211
Q6P4F7_rQsVGDFVSGALNk_S3_1 Q6P4F7 ARHGAP11A 9824 Rho GTPase activating protein 11A S285 100 YKRKRRQSVGDFVSG 0.218048 0.187659 0.141348 0.071896 0.099038 0.07573 0.082221 0.182352 0.450894 0.252715 0.01373 -1.14914
Q6P4R8_kGsLAALYDLAVLk_S3_1 Q6P4R8 NFRKB 4798 nuclear factor related to kappaB binding protein S298 100 VNAGRKGSLAALYDL 0.218399 0.221672 0.186711 0.102059 0.133793 0.124646 0.120166 0.208927 0.575156 0.834204 0.003701 -0.79797
Q6PCE3_aVAGVmITAsHNR_S10_1 Q6PCE3 PGM2L1 283209 phosphoglucomutase 2 like 1 S175 100 AGVMITASHNRKEDN 0.135184 0.160934 0.156432 0.109645 0.102762 0.107817 0.106741 0.15085 0.707599 0.125935 0.005779 -0.499
Q6PFW1_kAGsMEVLSETSSSRPGGYR_S12_1 Q6PFW1 PPIP5K1 9677 diphosphoinositol pentakisphosphate kinase 1 S995 49.7 MEVLSETSSSRPGGY 0.176613 0.249013 0.201555 0.124932 0.149501 0.126454 0.133629 0.209061 0.639189 0.245777 0.029189 -0.64569
Q6PFW1_kAGsMEVLSETSSSRPGGYR_S4_1 Q6PFW1 PPIP5K1 9677 diphosphoinositol pentakisphosphate kinase 1 S987 100 IRNRKAGSMEVLSET 0.176213 0.247081 0.191809 0.116475 0.145955 0.10392 0.122116 0.205035 0.595589 0.502715 0.028918 -0.74761
Q6PFW1_qSGLGSQcTGLFSTTVLGGSsSAPNLQDYAR_S22_1 Q6PFW1 PPIP5K1 9677 diphosphoinositol pentakisphosphate kinase 1 S1037 89.36 TVLGGSSSAPNLQDY 0.147397 0.187784 0.193478 0.099217 0.10163 0.115279 0.105375 0.17622 0.597976 0.212441 0.009899 -0.74184
Q6PFW1_tLHsPPLQLQQR_S4_1 Q6PFW1 PPIP5K1 9677 diphosphoinositol pentakisphosphate kinase 1 S1152 100 SPPRTLHSPPLQLQQ 0.201688 0.240686 0.192734 0.108865 0.13341 0.118029 0.120101 0.211703 0.56731 0.382727 0.005006 -0.81779
Q6PGN9_rEsPTcNLFPASk_S3_1 Q6PGN9 PSRC1 55269 paraspeckle component 1 S175 99.48 PSNMKRESPTCNLFP 0.156399 0.159252 0.195121 0.098037 0.136829 0.110247 0.115038 0.170257 0.67567 0.915868 0.03099 -0.56561
Q6PID6_sEAPAEVTHFsPk_S11_1 Q6PID6 TTC33 23548 tetratricopeptide repeat domain 33 S197 100 PAEVTHFSPKSIPDY 0.173607 0.172677 0.149965 0.107066 0.130346 0.127242 0.121551 0.165416 0.734821 0.942515 0.01454 -0.44454
Q6PJG6_gsPNTASAEATLPR_T5_S7_1 Q6PJG6 BRAT1 221927 BRCA1 associated ATM activator 1 T745.S747 47.34;47.34 EARGSPNTASAEATL.RGSPNTASAEATLPR0.14698 0.156058 0.190389 0.111482 0.124453 0.092567 0.109501 0.164476 0.665756 0.658164 0.027116 -0.58693
Q6PJT7_tRTSQEELLAEVVQGQSR_S4_1 Q6PJT7 ZC3H14 79882 zinc finger CCCH-type containing 14 S390 95.68 VAPRTRTSQEELLAE 0.170383 0.185026 0.170203 0.08882 0.083534 0.101134 0.091163 0.175204 0.520322 0.940215 0.000302 -0.94252
Q6PJW8_kcsTQLLVSEDPkEGGATTk_S3_1 Q6PJW8 CNST 163882 consortin, connexin sorting protein S293 89.8 KSQERKCSTQLLVSE 0.134942 0.21733 0.172663 0.075451 0.099679 0.084663 0.086598 0.174978 0.494905 0.161632 0.023617 -1.01478
Q6PJW8_kcsTQLLVSEDPkEGGATTk_T4_1 Q6PJW8 CNST 163882 consortin, connexin sorting protein T294 91.31 SQERKCSTQLLVSED 0.159344 0.216231 0.187953 0.095933 0.091089 0.1051 0.097374 0.187843 0.518381 0.117803 0.005908 -0.94792
Q6PKG0_aVtPVPTkTEEVSNLk_T3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 T526 99.97 PGSPRAVTPVPTKTE 0.169474 0.230082 0.187048 0.109805 0.134727 0.104322 0.116285 0.195535 0.594701 0.425302 0.017452 -0.74976
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVR_S3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 96.45 EGRKRCPSQSSSRPA 0.201569 0.163718 0.21598 0.119834 0.096621 0.106146 0.107533 0.193755 0.554996 0.314897 0.007089 -0.84945
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 66.03 EGRKRCPSQSSSRPA 0.213126 0.230448 0.207443 0.108432 0.129554 0.114843 0.11761 0.217006 0.541966 0.899155 0.000439 -0.88373
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S3_S5_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056.S1058 40.91;40.91 EGRKRCPSQSSSRPA.RKRCPSQSSSRPAAM0.244145 0.183584 0.221283 0.118008 0.113047 0.112772 0.114609 0.216337 0.52977 0.018397 0.027884 -0.91656
Q6PKG0_gskVGDFGDAINWPTPGEIAHk_S2_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S165 100 VPKQRKGSKVGDFGD 0.183399 0.255995 0.150732 0.09311 0.073755 0.122108 0.096324 0.196709 0.48968 0.338898 0.042348 -1.03009
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S4_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 60.67 EGRKRCPSQSSSRPA 0.227634 0.18598 0.203925 0.108439 0.148557 0.121003 0.125999 0.205847 0.612104 0.981977 0.009155 -0.70815
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S4_S6_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056.S1058.S1059.S106024.61;24.61;24.61;24.61 EGRKRCPSQSSSRPA.RKRCPSQSSSRPAAM.KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.228063 0.205054 0.189747 0.124314 0.150725 0.116696 0.130578 0.207621 0.628926 0.923244 0.007097 -0.66904
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S6_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1058.S1059.S106030.58;30.58;30.58 RKRCPSQSSSRPAAM.KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.198481 0.194532 0.192638 0.110879 0.150308 0.105527 0.122238 0.195217 0.626168 0.029279 0.033816 -0.67538
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1059.S1060 40.15;40.15 KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.256519 0.197482 0.236168 0.144295 0.146394 0.133154 0.141281 0.230056 0.614114 0.106614 0.00755 -0.70342
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S7_S8_S15_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1059.S1060.S106729.17;29.17;29.17 KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS.SRPAAMISQPPTPPT0.274479 0.199959 0.231335 0.148446 0.155708 0.129001 0.144385 0.235258 0.613732 0.239779 0.016866 -0.70432
Q6PKG0_sLPTTVPEsPNYR_S1_S9_2 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S766.S774 96.72;86.12 EPSTIARSLPTTVPE.LPTTVPESPNYRNTR0.192321 0.184708 0.175695 0.130203 0.129711 0.134725 0.131546 0.184242 0.713988 0.198592 0.000481 -0.48603
Q6PKG0_tASISsSPSEGTPTVGSYGcTPQSLPk_S5_S6_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S849.S850 39.43;39.43 RPRTASISSSPSEGT.PRTASISSSPSEGTP0.167443 0.194649 0.162638 0.097511 0.135 0.098495 0.110335 0.17491 0.630813 0.789918 0.0152 -0.66472
Q6PKG0_tPRtPRtPQLk_T1_T4_T7_2 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 T782.T785.T788 66.67;66.67;66.67 PNYRNTRTPRTPRTP.RNTRTPRTPRTPQLK.RTPRTPRTPQLKDSS0.158518 0.19322 0.180247 0.143929 0.116555 0.091172 0.117218 0.177329 0.661024 0.61269 0.030315 -0.59723
Q6PL18_sQVEQQQLITVEk_S1_1 Q6PL18 ATAD2 29028 ATPase family, AAA domain containing 2 S1302 100 RMTRARRSQVEQQQL 0.186448 0.203827 0.18748 0.100955 0.114173 0.082292 0.09914 0.192585 0.514785 0.54063 0.000991 -0.95796
Q6PL18_sRYsGVNQSMLFDk_S4_1 Q6PL18 ATAD2 29028 ATPase family, AAA domain containing 2 S165 99.81 CRIRSRYSGVNQSML 0.146331 0.110915 0.143076 0.06812 0.071764 0.087576 0.07582 0.133441 0.568192 0.436485 0.010759 -0.81555
Q6RFH5_kLsGLEQPQGALQTR_S3_1 Q6RFH5 WDR74 54663 WD repeat domain 74 S361 100 AAAKRKLSGLEQPQG 0.220641 0.235186 0.24017 0.083319 0.101856 0.100678 0.095284 0.231999 0.41071 0.977414 8.26E-05 -1.28381
Q6UB98_rcsMPSVIcEHTk_S3_1 Q6UB98 ANKRD12 23253 ankyrin repeat domain 12 S1311 94.3 TIEVRRCSMPSVICE 0.196544 0.183704 0.170906 0.109831 0.129737 0.112686 0.117418 0.183718 0.63912 0.827058 0.002364 -0.64584
Q6UUV7_lTQYHGGsLPNVSQLR_S8_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S62 99.99 LTQYHGGSLPNVSQL 0.204525 0.234188 0.173223 0.081296 0.130217 0.107644 0.106386 0.203978 0.521555 0.784223 0.012418 -0.93911
Q6UUV7_sNPSIQATLNk_S1_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S329 100 SGLQSSRSNPSIQAT 0.26094 0.219372 0.196618 0.122514 0.145468 0.09458 0.120854 0.225643 0.535599 0.758153 0.01183 -0.90078
Q6UUV7_sNPSIQATLNk_S1_S4_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S329.S332 50;50 SGLQSSRSNPSIQAT.QSSRSNPSIQATLNK0.340648 0.223427 0.247886 0.141383 0.121882 0.097502 0.120256 0.270653 0.444315 0.224445 0.016551 -1.17034
Q6UWD8_rQRPGsPDPEWGLQPR_S6_1 Q6UWD8 C16orf54 283897 chromosome 16 open reading frame 54 S194 100 ARRQRPGSPDPEWGL 0.230528 0.213634 0.196939 0.150904 0.157444 0.167086 0.158478 0.2137 0.741591 0.380487 0.006863 -0.4313
Q6WKZ4_nNMTAsmFDLSMk_S6_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S156 100 MRNNMTASMFDLSMK 0.244743 0.202862 0.168767 0.073029 0.091854 0.071929 0.078937 0.205457 0.384203 0.159418 0.005244 -1.38006
Q6WKZ4_nNmTAsMFDLSMk_T4_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 T154 90.67 QFMRNNMTASMFDLS 0.24756 0.193313 0.196844 0.087341 0.106808 0.087048 0.093733 0.212572 0.440944 0.244416 0.003144 -1.18133
Q6WKZ4_nNMTAsMFDLSmk_T4_S6_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 T154.S156 50;50 QFMRNNMTASMFDLS.MRNNMTASMFDLSMK0.22242 0.214566 0.160594 0.067013 0.104074 0.072001 0.08103 0.199193 0.406789 0.526249 0.006428 -1.29765
Q6WKZ4_qGSsLNLFEDVQITEPEAEPESk_S3_S4_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S500.S501 50;50 AVVSRQGSSLNLFED.VVSRQGSSLNLFEDV0.212965 0.198712 0.205512 0.088676 0.113047 0.111253 0.104325 0.20573 0.507098 0.432008 0.000332 -0.97966
Q6WKZ4_qGSsLNLFEDVQITEPEAEPESk_S4_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S501 92.32 VVSRQGSSLNLFEDV 0.218572 0.172806 0.172078 0.077233 0.09667 0.092393 0.088765 0.187819 0.472612 0.256404 0.003849 -1.08127
Q6WKZ4_rsSLLSLmTGk_S2_S3_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S434.S435 49.99;49.99 KKPESRRSSLLSLMT.KPESRRSSLLSLMTG0.182285 0.191292 0.188742 0.064602 0.08401 0.074064 0.074225 0.18744 0.395994 0.372444 5.33E-05 -1.33645
Q6WKZ4_rSsLLSLmTGk_S3_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S435 95.22 KPESRRSSLLSLMTG 0.189019 0.205363 0.193774 0.061039 0.085251 0.072874 0.073055 0.196052 0.372631 0.650597 0.000133 -1.42418
Q6WKZ4_rSsLLSLMTGkk_S3_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S435 92.02 KPESRRSSLLSLMTG 0.212497 0.191277 0.143199 0.109895 0.10186 0.098536 0.10343 0.182324 0.567287 0.052689 0.019144 -0.81785
Q6WKZ4_skNDVLSRsNVcINGNHVYLEQPEAk_S7_S9_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S313.S315 50;50 RSKNDVLSRSNVCIN.KNDVLSRSNVCINGN0.306953 0.272742 0.205222 0.128726 0.120566 0.136765 0.128686 0.261639 0.491844 0.047793 0.044048 -1.02373
Q6WKZ4_sNVcINGNHVYLEQPEAk_S1_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S315 100 KNDVLSRSNVCINGN 0.325917 0.246549 0.23944 0.099077 0.093537 0.086642 0.093085 0.270635 0.343951 0.033124 0.022004 -1.53973
Q6WKZ4_tPLSQsMSVLPTSkPEk_S6_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S234 83.3 QKTPLSQSMSVLPTS 0.225466 0.265602 0.173171 0.062527 0.109334 0.101647 0.091169 0.221413 0.41176 0.453572 0.012849 -1.28013
Q6ZN18_rRsLPRPHDFFDAQTLDAIR_S3_1 Q6ZN18 AEBP2 121536 AE binding protein 2 S390 100 LKNKRRRSLPRPHDF 0.220006 0.215461 0.294333 0.168818 0.174975 0.114586 0.152793 0.243267 0.628087 0.720523 0.047326 -0.67096
Q6ZN18_sLPRPHDFFDAQTLDAIR_S1_1 Q6ZN18 AEBP2 121536 AE binding protein 2 S390 100 LKNKRRRSLPRPHDF 0.110452 0.169066 0.188488 0.089479 0.060175 0.024681 0.058111 0.156002 0.372504 0.778974 0.03105 -1.42467
Q6ZN18_sLsPGAASSSSGDGDGkEGLEEPkGPR_S3_1 Q6ZN18 AEBP2 121536 AE binding protein 2 S141 86.03 SDETRSLSPGAASSS 0.177964 0.237305 0.21903 0.144089 0.138566 0.127991 0.136882 0.211433 0.647402 0.135102 0.014819 -0.62727
Q6ZRV2_gSLtLTISGESPk_T4_1 Q6ZRV2 FAM83H 286077 Protein FAM83H T938 92.45 PERRGSLTLTISGES 0.169351 0.156757 0.161048 0.096862 0.115228 0.117091 0.109727 0.162385 0.675722 0.493939 0.002101 -0.5655
Q6ZRV2_lSsATANALYSSNLRDDTk_S3_1 Q6ZRV2 FAM83H 286077 Protein FAM83H S1025 90.34 GPRARLSSATANALY 0.259773 0.23955 0.203769 0.103092 0.127186 0.151462 0.127247 0.234364 0.542944 0.842077 0.007609 -0.88112
Q6ZRV2_rGsLTLTISGESPk_S3_1 Q6ZRV2 FAM83H 286077 Protein FAM83H S936 99.54 PVPERRGSLTLTISG 0.166757 0.137492 0.161905 0.107506 0.112024 0.122491 0.114007 0.155385 0.733707 0.387325 0.014815 -0.44672
Q6ZRV2_rSsPVPPVPER_S3_1 Q6ZRV2 FAM83H 286077 Protein FAM83H S925 94.97 PVPERRSSPVPPVPE 0.20588 0.2095 0.202362 0.130757 0.156823 0.127587 0.138389 0.205914 0.672074 0.094327 0.002061 -0.57331
Q6ZU80_gLQHQVsQISk_S7_1 Q6ZU80 CEP128 145508 centrosomal protein 128 S331 100 KGLQHQVSQISKQQS 0.12066 0.196276 0.154988 0.065283 0.104253 0.082969 0.084168 0.157308 0.535054 0.419733 0.040974 -0.90224
Q6ZUJ8_dRPQSsIYDPFAGMk_S5_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S591 96.56 PWRDRPQSSIYDPFA 0.230613 0.1766 0.183746 0.138382 0.116738 0.135845 0.130322 0.196987 0.661576 0.279764 0.021773 -0.59602
Q6ZUJ8_dRPQSsIYDPFAGMk_S5_S6_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S591.S592 49.91;49.91 PWRDRPQSSIYDPFA.WRDRPQSSIYDPFAG0.311825 0.193728 0.233989 0.134058 0.084781 0.161789 0.126876 0.246514 0.514681 0.593579 0.044367 -0.95825
Q6ZUJ8_dRPQSsIYDPFAGmk_S6_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S592 95.11 WRDRPQSSIYDPFAG 0.205512 0.213375 0.162284 0.086561 0.105655 0.107555 0.099924 0.193724 0.515806 0.302407 0.00554 -0.9551
Q6ZUJ8_qTDLEITVPIRHsQHLPAk_S13_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S682 100 ITVPIRHSQHLPAKV 0.240436 0.171507 0.241899 0.119156 0.101207 0.102919 0.107761 0.217947 0.494435 0.11434 0.009979 -1.01615
Q6ZUJ8_sRSPGPPQVDGtPTmSLERPPR_S3_T12_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S759.T768 44.44;44.44 PEVTRSRSPGPPQVD.GPPQVDGTPTMSLER0.209895 0.203191 0.246319 0.154145 0.152012 0.121645 0.1426 0.219802 0.648769 0.760525 0.010531 -0.62422
Q71F23_ckPIDVFDFPDNSDVsSIGR_S16_1 Q71F23 CENPU 79682 centromere protein U S53 82.32 FPDNSDVSSIGRLGE 0.212055 0.161294 0.182862 0.123582 0.11716 0.123037 0.12126 0.185404 0.654031 0.038324 0.04635 -0.61257
Q75N03_kHsNLITVPIQDDSNSGAR_S3_1 Q75N03 CBLL1 79872 Cbl proto-oncogene like 1 S290 99.99 RISTRKHSNLITVPI 0.20608 0.209755 0.227855 0.106569 0.114157 0.100631 0.107119 0.214563 0.49924 0.505544 0.00016 -1.00219
Q76FK4_nsSPGEASLLEk_S2_1 Q76FK4 NOL8 55035 nucleolar protein 8 S1098 96.43 EETDHRNSSPGEASL 0.188805 0.200069 0.211701 0.114461 0.140028 0.055812 0.103434 0.200192 0.516675 0.131374 0.019917 -0.95267
Q76L83_ksSLTQEEAPVSWEk_S3_1 Q76L83 ASXL2 55252 additional sex combs like 2, transcriptional regulator S571 92.73 ESLKRKSSLTQEEAP 0.158902 0.204848 0.160567 0.092399 0.125573 0.11821 0.11206 0.174772 0.64118 0.617755 0.025696 -0.6412
Q76L83_tHSVNPEDRFcLSsPTEALk_S14_1 Q76L83 ASXL2 55252 additional sex combs like 2, transcriptional regulator S1154 86.9 EDRFCLSSPTEALKM 0.140216 0.175195 0.166519 0.105739 0.125162 0.112334 0.114412 0.160643 0.712209 0.454466 0.018075 -0.48963
Q7L2J0_rNscNVGGGGGGFk_S3_1 Q7L2J0 MEPCE 56257 methylphosphate capping enzyme S152 100 GGGKRRNSCNVGGGG 0.197419 0.323194 0.199417 0.073486 0.135985 0.060238 0.089903 0.24001 0.37458 0.479414 0.034627 -1.41665
Q7L2J0_rNscNVGGGGGGFkHPAFk_S3_1 Q7L2J0 MEPCE 56257 methylphosphate capping enzyme S152 100 GGGKRRNSCNVGGGG 0.239194 0.213334 0.169191 0.140178 0.132764 0.101333 0.124758 0.20724 0.602 0.506849 0.025184 -0.73216
Q7L2J0_tLNAETPksSPLPAk_S9_S10_1 Q7L2J0 MEPCE 56257 methylphosphate capping enzyme S216.S217 49.96;49.96 LNAETPKSSPLPAKG.NAETPKSSPLPAKGR0.22133 0.241029 0.200073 0.1192 0.134376 0.135567 0.129714 0.220811 0.587445 0.331202 0.00215 -0.76747
Q7L591_aTsLPSLDTPGELR_S3_1 Q7L591 DOK3 79930 docking protein 3 S330 90.24 CPLPRATSLPSLDTP 0.208294 0.189965 0.187538 0.082109 0.089004 0.105821 0.092311 0.195266 0.472748 0.927983 0.000432 -1.08086
Q7L591_kmHLAEPGPQsLPLLLGPEPNDLASGLYASVck_S11_1 Q7L591 DOK3 79930 docking protein 3 S364 100 LAEPGPQSLPLLLGP 0.176934 0.287417 0.197738 0.050519 0.065243 0.05947 0.05841 0.220696 0.264664 0.031435 0.039097 -1.91776
Q7L591_rAsGPPGNEHLYENLcVLEASPTLHGGEPEPHEGPGSR_S3_1Q7L591 DOK3 79930 docking protein 3 S389 81.18 ASVCKRASGPPGNEH 0.150137 0.18548 0.231047 0.107491 0.126926 0.081985 0.105467 0.188888 0.558359 0.47183 0.035743 -0.84073
Q7L804_nNMTAsmFDLSMk_S6_1 Q7L804 RAB11FIP2 22841 RAB11 family interacting protein 2 S150 100 MRNNMTASMFDLSMK 0.227402 0.184247 0.162316 0.068751 0.088194 0.064499 0.073815 0.191322 0.385814 0.254093 0.004557 -1.37402
Q7L804_nNmTAsMFDLSMk_T4_1 Q7L804 RAB11FIP2 22841 RAB11 family interacting protein 2 T148 90.67 QFMRNNMTASMFDLS 0.23002 0.175574 0.189319 0.082225 0.102553 0.078056 0.087611 0.198305 0.4418 0.352953 0.003556 -1.17854
Q7L804_nNMTAsMFDLSmk_T4_S6_1 Q7L804 RAB11FIP2 22841 RAB11 family interacting protein 2 T148.S150 50;50 QFMRNNMTASMFDLS.MRNNMTASMFDLSMK0.206661 0.194877 0.154455 0.063088 0.099928 0.064563 0.075859 0.185331 0.409319 0.734366 0.005297 -1.2887
Q7L9B9_sIPRDPSDLSHsR_S12_1 Q7L9B9 EEPD1 80820 endonuclease/exonuclease/phosphatase family domain containing 1S21 99.1 DPSDLSHSRKFSAAC 0.114203 0.113628 0.141525 0.071814 0.07621 0.079751 0.075925 0.123119 0.616682 0.117108 0.007625 -0.6974
Q7LDG7_rGsRPPEIREEEVQTVEDGVFDIHL_S3_1 Q7LDG7 RASGRP2 10235 RAS guanyl releasing protein 2 S587 99.92 PRPGRRGSRPPEIRE 0.199931 0.261432 0.17325 0.117812 0.126441 0.077969 0.107407 0.211538 0.507744 0.492757 0.025764 -0.97783
Q7LDG7_rGsRPPEIREEEVQTVEDGVFDIHL_S3_T15_1 Q7LDG7 RASGRP2 10235 RAS guanyl releasing protein 2 S587.T599 50;50 PRPGRRGSRPPEIRE.IREEEVQTVEDGVFD0.224539 0.305288 0.176918 0.130152 0.107389 0.082893 0.106811 0.235582 0.453395 0.23423 0.031993 -1.14116



Q7Z2W4_fFQGsQEFLASASASAER_S5_1 Q7Z2W4 ZC3HAV1 56829 zinc finger CCCH-type containing, antiviral 1 S257 99.83 RDRFFQGSQEFLASA 0.159916 0.227497 0.214933 0.114661 0.142462 0.126228 0.127784 0.200782 0.636431 0.262331 0.030536 -0.65192
Q7Z2Z1_hksIAEVSQNLR_S3_1 Q7Z2Z1 TICRR 90381 TOPBP1 interacting checkpoint and replication regulator S865 100 NALIRHKSIAEVSQN 0.336523 0.273562 0.157777 0.051167 0.089831 0.079925 0.073641 0.255954 0.287712 0.093543 0.027265 -1.7973
Q7Z2Z1_sHsVSAVDGLEDkLDNFkk_S3_1 Q7Z2Z1 TICRR 90381 TOPBP1 interacting checkpoint and replication regulator S938 96.16 RGLPRSHSVSAVDGL 0.259736 0.223068 0.15037 0.11933 0.132485 0.105671 0.119162 0.211058 0.564595 0.109676 0.049819 -0.82471
Q7Z333_tkLEPESYLDDMVTcsQIVYNYNPEk_S16_1 Q7Z333 SETX 23064 senataxin S353 90.75 LDDMVTCSQIVYNYN 0.235292 0.272551 0.236063 0.083398 0.104396 0.124982 0.104259 0.247968 0.420451 0.976222 0.001117 -1.24999
Q7Z3C6_hRAEVASALRsFSPLQPGQAPTGR_S11_1 Q7Z3C6 ATG9A 79065 autophagy related 9A S654 82.18 EVASALRSFSPLQPG 0.206256 0.174893 0.139331 0.09617 0.074461 0.078335 0.082989 0.173493 0.478339 0.213592 0.011471 -1.06389
Q7Z3C6_hRAEVASALRsFsPLQPGQAPTGR_S11_S13_2 Q7Z3C6 ATG9A 79065 autophagy related 9A S654.S656 99.68;99.95 EVASALRSFSPLQPG.ASALRSFSPLQPGQA0.215169 0.201142 0.204836 0.145847 0.097203 0.113814 0.118955 0.207049 0.574526 0.159162 0.004077 -0.79956
Q7Z3K3_sTPSTSTTPTATQPTSLGQLAVQsPGQSNQTTNPk_S24_1Q7Z3K3 POGZ 23126 pogo transposable element with ZNF domain S274 99.99 LGQLAVQSPGQSNQT 0.15689 0.167336 0.15913 0.079159 0.127542 0.128579 0.11176 0.161119 0.693651 0.073087 0.041075 -0.52772
Q7Z3T8_nEIIQSPISQVPsVEk_S13_1 Q7Z3T8 ZFYVE16 9765 zinc finger FYVE-type containing 16 S946 100 SPISQVPSVEKLSMN 0.228512 0.204294 0.208668 0.118554 0.140153 0.160044 0.139584 0.213825 0.652794 0.557856 0.006246 -0.6153
Q7Z417_aDTSsQGALVFLSk_S4_S5_1 Q7Z417 NUFIP2 57532 NUFIP2, FMR1 interacting protein 2 S607.S608 47.7;47.7 DLQKADTSSQGALVF.LQKADTSSQGALVFL0.171734 0.204145 0.25013 0.066197 0.075452 0.075545 0.072398 0.20867 0.346949 0.03649 0.02497 -1.5272
Q7Z417_dYEIESQNPLAsPTNTLLGSAk_S12_T14_1 Q7Z417 NUFIP2 57532 NUFIP2, FMR1 interacting protein 2 S629.T631 49.99;49.99 ESQNPLASPTNTLLG.QNPLASPTNTLLGSA0.181678 0.205258 0.186284 0.128971 0.158365 0.130301 0.139212 0.191073 0.728581 0.723546 0.012419 -0.45684
Q7Z417_dYEIESQNPLASPtNTLLGSAk_T16_1 Q7Z417 NUFIP2 57532 NUFIP2, FMR1 interacting protein 2 T633 90.05 PLASPTNTLLGSAKE 0.237651 0.228073 0.195086 0.152708 0.149811 0.14933 0.150617 0.22027 0.683781 0.013306 0.031865 -0.54839
Q7Z417_nDsWGSFDLR_S3_1 Q7Z417 NUFIP2 57532 NUFIP2, FMR1 interacting protein 2 S652 100 RGLERNDSWGSFDLR 0.177662 0.203158 0.14279 0.100637 0.13495 0.092631 0.109406 0.174537 0.626835 0.709908 0.040351 -0.67384
Q7Z422_iLGSASPEEEQEkPILDRPtRISQPEDSRQPNNVIR_T20_1Q7Z422 SZRD1 26099 SUZ RNA binding domain containing 1 T121 79.89 KPILDRPTRISQPED 0.168186 0.227737 0.247988 0.084948 0.127471 0.104112 0.105511 0.214637 0.491577 0.417161 0.015431 -1.02451
Q7Z422_rPtSNGVVSSPNSTSRPTLPVk_T3_S4_1 Q7Z422 SZRD1 26099 SUZ RNA binding domain containing 1 T67.S68 50;50 IRILKRPTSNGVVSS.RILKRPTSNGVVSSP0.17535 0.22737 0.181301 0.122162 0.138986 0.101496 0.120881 0.194674 0.620942 0.606239 0.019991 -0.68747
Q7Z460_fSFRsQEDLNEPIkR_S5_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S1196 99.28 IEKFSFRSQEDLNEP 0.17582 0.201572 0.157338 0.124715 0.131323 0.114139 0.123392 0.178243 0.69227 0.264234 0.016349 -0.53059
Q7Z460_qsSGSATNVASTPDNR_S2_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S646 99.62 RIRTRRQSSGSATNV 0.181246 0.174673 0.23624 0.095991 0.113608 0.096852 0.10215 0.197386 0.517515 0.158887 0.009439 -0.95033
Q7Z460_sRsDIDVNAAASAk_S3_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S600 100 GSLQRSRSDIDVNAA 0.161957 0.156542 0.168148 0.100009 0.13612 0.116122 0.117417 0.162216 0.72383 0.186855 0.015049 -0.46628
Q7Z460_sSSSsQESLNRPLSAk_S4_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S558 75.97 QSDRSSSSSQESLNR 0.245229 0.199718 0.270736 0.159107 0.142207 0.138696 0.14667 0.238561 0.614811 0.168522 0.013332 -0.70179
Q7Z4H7_kIPEFEVENsPLSDVAk_S10_1 Q7Z4H7 HAUS6 54801 HAUS augmin like complex subunit 6 S507 99.97 PEFEVENSPLSDVAK 0.176071 0.134683 0.166163 0.101334 0.110145 0.116246 0.109242 0.158973 0.687174 0.214834 0.019677 -0.54125
Q7Z4H7_nQIPRtPENLITEIR_T6_1 Q7Z4H7 HAUS6 54801 HAUS augmin like complex subunit 6 T584 100 TRNQIPRTPENLITE 0.180476 0.211 0.184151 0.085739 0.129017 0.120518 0.111758 0.191876 0.582451 0.691212 0.00807 -0.77979
Q7Z4V5_eGPDLDRPGsDRQER_S10_1 Q7Z4V5 HDGFL2 84717 HDGF like 2 S652 100 PDLDRPGSDRQERER 0.161007 0.163701 0.181565 0.135026 0.126241 0.106406 0.122558 0.168758 0.726235 0.734803 0.012243 -0.46149
Q7Z4V5_kRsEGFSMDR_S3_1 Q7Z4V5 HDGFL2 84717 HDGF like 2 S454 99.96 VERTRKRSEGFSMDR 0.196439 0.212276 0.190168 0.122064 0.108051 0.083637 0.104584 0.199628 0.523897 0.511098 0.001869 -0.93265
Q7Z569_qEIQEGQINIAmASASSPASsGGSGkLPSRk_S29_1 Q7Z569 BRAP 8315 BRCA1 associated protein S583 99.81 GGSGKLPSRKGRSKR 0.216691 0.194426 0.27583 0.088838 0.081327 0.086508 0.085558 0.228982 0.373644 0.016565 0.026672 -1.42026
Q7Z589_qPtIDLSQMAVPIQMTQEk_T3_1 Q7Z589 EMSY 56946 BRCA2-interacting transcriptional repressor T799 98.99 ESKPRQPTIDLSQMA 0.137785 0.208273 0.202648 0.040713 0.07766 0.030304 0.049559 0.182902 0.270961 0.575083 0.007617 -1.88384
Q7Z5J4_kEDLEAEEEYSSLcELLGSPEQRPGMQDPLsPk_S31_1 Q7Z5J4 RAI1 10743 retinoic acid induced 1 S892 100 PGMQDPLSPKAPLIC 0.212589 0.169076 0.183439 0.133038 0.14416 0.089386 0.122194 0.188368 0.6487 0.739306 0.034745 -0.62438
Q7Z5J4_sSsSSNASGNGGDGkEERPEGSPTLFk_S2_1 Q7Z5J4 RAI1 10743 retinoic acid induced 1 S1246 57.62 LVLRSRSSSSSNASG 0.151607 0.192611 0.177309 0.102583 0.11614 0.064652 0.094458 0.173842 0.543356 0.752189 0.01523 -0.88003
Q7Z5J4_sSsSSNASGNGGDGkEERPEGSPTLFk_S3_S4_S5_1 Q7Z5J4 RAI1 10743 retinoic acid induced 1 S1247.S1248.S124930.61;30.61;30.61 VLRSRSSSSSNASGN.LRSRSSSSSNASGNG.RSRSSSSSNASGNGG0.221761 0.191597 0.248204 0.144137 0.104906 0.105634 0.118225 0.220521 0.53612 0.771383 0.008027 -0.89937
Q7Z5L9_dTLLALHQHGHsGPFESk_S12_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S318 100 ALHQHGHSGPFESKF 0.440372 0.436354 0.274018 0.065785 0.064544 0.070394 0.066908 0.383581 0.174429 0.002108 0.028549 -2.51928
Q7Z5L9_lEEPPELNRQsPNPR_S11_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S175 100 PPELNRQSPNPRRGH 0.158391 0.204613 0.178039 0.098471 0.118154 0.139097 0.118574 0.180347 0.657477 0.868141 0.025589 -0.60499
Q7Z5L9_rNsNSPPSPSSMNQR_S3_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S455 79.58 HSTTRRNSNSPPSPS 0.17369 0.217001 0.192247 0.083055 0.113936 0.107608 0.101533 0.194313 0.522523 0.720859 0.004092 -0.93643
Q7Z5L9_rNsNsPPSPSSMNQR_S3_S5_2 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S455.S457 99.99;92.69 HSTTRRNSNSPPSPS.TTRRNSNSPPSPSSM0.181178 0.175487 0.17125 0.122054 0.115282 0.111753 0.116363 0.175971 0.661261 0.950503 0.000139 -0.59671
Q7Z5L9_rPAsVSSSAAVEHEQR_S4_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S240 93.06 GAHKRPASVSSSAAV 0.188939 0.226368 0.199381 0.105554 0.11727 0.117541 0.113455 0.204896 0.55372 0.223075 0.001509 -0.85277
Q7Z5L9_ttPPEAAQNGQSPMAALILVADNAGGSHASk_T1_T2_1Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 T412.T413 50;50 ASPHSNRTTPPEAAQ.SPHSNRTTPPEAAQN0.219033 0.224041 0.264565 0.099987 0.14506 0.124284 0.12311 0.23588 0.52192 0.898903 0.004382 -0.9381
Q7Z5L9_ttPPEAAQNGQSPMAALILVADNAGGSHASk_T2_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 T413 90.31 SPHSNRTTPPEAAQN 0.176379 0.188931 0.275887 0.092756 0.098878 0.080282 0.090639 0.213733 0.424076 0.059352 0.017911 -1.2376
Q7Z6E9_gYAAGAQPRPSANRENFsPER_S11_1 Q7Z6E9 RBBP6 5930 RB binding protein 6, ubiquitin ligase S854 98.78 AGAQPRPSANRENFS 0.191005 0.149211 0.177674 0.119911 0.130262 0.087021 0.112398 0.17263 0.65109 0.944062 0.028373 -0.61907
Q7Z6E9_nLQPLmRsPISR_S11_1 Q7Z6E9 RBBP6 5930 RB binding protein 6, ubiquitin ligase S363 93.79 PLMRSPISRQQDPLM 0.17372 0.180297 0.143728 0.078955 0.118119 0.10651 0.101194 0.165915 0.609916 0.968602 0.016104 -0.71332
Q7Z6E9_nLQPLMRsPISR_S8_1 Q7Z6E9 RBBP6 5930 RB binding protein 6, ubiquitin ligase S360 100 NLQPLMRSPISRQQD 0.170718 0.170611 0.135946 0.060332 0.126361 0.094617 0.09377 0.159092 0.589406 0.538499 0.042864 -0.76267
Q7Z6I6_nGGSLsFDAAVALAR_S6_1 Q7Z6I6 ARHGAP30 257106 Rho GTPase activating protein 30 S996 100 WRNGGSLSFDAAVAL 0.195747 0.14797 0.168538 0.092769 0.124927 0.117455 0.111717 0.170752 0.654266 0.660562 0.025085 -0.61205
Q7Z6P3_tPPGVTFSAk_T1_1 Q7Z6P3 RAB44 401258 RAB44, member RAS oncogene family T434 99.77 DPDGAPRTPPGVTFS 0.141412 0.204201 0.145339 0.087603 0.091404 0.047062 0.075356 0.16365 0.460472 0.656142 0.0235 -1.11882
Q86TI0_yHsVSTETPHER_S3_1 Q86TI0 TBC1D1 23216 TBC1 domain family member 1 S627 99.98 RKLMRYHSVSTETPH 0.183621 0.241651 0.178235 0.06975 0.107828 0.070932 0.082837 0.201169 0.411777 0.549851 0.007687 -1.28007
Q86U42_qMNMsPPPGNAGPVIMSIEEk_S5_1 Q86U42 PABPN1 8106 poly (A) binding protein nuclear 1 S150 100 VEKQMNMSPPPGNAG 0.149885 0.188298 0.159472 0.068331 0.117048 0.098247 0.094542 0.165885 0.569926 0.796795 0.017526 -0.81115
Q86UD0_rHtIASGVDcGLLk_T3_1 Q86UD0 SAPCD2 89958 suppressor APC domain containing 2 T219 100 RGERRRHTIASGVDC 0.222362 0.217076 0.156245 0.09915 0.126009 0.108685 0.111281 0.198561 0.560439 0.241519 0.018178 -0.83537
Q86UU0_sVsLDSQMGYLPAPGGMANLPF_S1_S3_1 Q86UU0 BCL9L 283149 B-cell CLL/lymphoma 9-like S1478.S1480 47.66;47.66 SHPLRQRSVSLDSQM.PLRQRSVSLDSQMGY0.318339 0.259018 0.260033 0.145875 0.237319 0.155282 0.179492 0.27913 0.643041 0.626205 0.046698 -0.63702
Q86UW9_yRHSmTNLPAYPVPQHPPHR_S4_T6_1 Q86UW9 DTX2 113878 deltex E3 ubiquitin ligase 2 S217.T219 46.62;46.62 VSGRYRHSMTNLPAY.GRYRHSMTNLPAYPV0.150169 0.198124 0.154219 0.085158 0.110476 0.122947 0.106194 0.167504 0.633978 0.687833 0.031847 -0.65749
Q86UW9_yRHSMtNLPAYPVPQHPPHR_Y1_S4_1 Q86UW9 DTX2 113878 deltex E3 ubiquitin ligase 2 Y214.S217 46.69;46.69 TGPVSGRYRHSMTNL.VSGRYRHSMTNLPAY0.164523 0.181499 0.166324 0.099055 0.139935 0.112601 0.117197 0.170782 0.686237 0.334046 0.015251 -0.54322
Q86V48_aSHmGVsTDSGTQETk_S7_1 Q86V48 LUZP1 7798 leucine zipper protein 1 S440 94.35 KASHMGVSTDSGTQE 0.218401 0.307152 0.210035 0.04735 0.068587 0.054364 0.056767 0.245196 0.231516 0.077706 0.004015 -2.11082
Q86W56_qEscLGNSPPFEk_S3_1 Q86W56 PARG 8505 poly (ADP-ribose) glycohydrolase S286 100 NKLTRQESCLGNSPP 0.24791 0.208189 0.232361 0.103764 0.117308 0.137077 0.119383 0.229487 0.520217 0.823899 0.001866 -0.94282
Q86W92_nSPFQIPPPsPDSk_S10_1 Q86W92 PPFIBP1 8496 PPFIA binding protein 1 S579 92.89 PFQIPPPSPDSKKKS 0.169549 0.15148 0.138591 0.101874 0.127797 0.11767 0.11578 0.153207 0.755711 0.827516 0.033161 -0.40409
Q86W92_tAsAPNLAETEkETAEHLDLAGASSRPk_T1_S3_1 Q86W92 PPFIBP1 8496 PPFIA binding protein 1 T538.S540 49.16;49.16 KIKSNKRTASAPNLA.KSNKRTASAPNLAET0.177241 0.199476 0.14592 0.123335 0.109552 0.111958 0.114949 0.174212 0.659819 0.1393 0.021208 -0.59986
Q86WR7_aQVLATIHGHAGAFPAAGDAGEGAPGGGSsPER_S29_S30_1Q86WR7 PROSER2 254427 proline and serine rich 2 S311.S312 50;50 EGAPGGGSSPERVAR.GAPGGGSSPERVARG0.203809 0.162927 0.176765 0.114493 0.125114 0.156725 0.132111 0.181167 0.729222 0.945085 0.048366 -0.45557
Q86WR7_rADsLPRPQGITVQFAGR_S4_1 Q86WR7 PROSER2 254427 proline and serine rich 2 S400 100 QDWRRADSLPRPQGI 0.249062 0.333331 0.174254 0.049204 0.087478 0.089401 0.075361 0.252216 0.298796 0.150144 0.020805 -1.74277
Q86WR7_sRsFTLDDESLk_S3_1 Q86WR7 PROSER2 254427 proline and serine rich 2 S43 93.86 SSSSRSRSFTLDDES 0.157521 0.166864 0.15326 0.086512 0.13304 0.095183 0.104912 0.159215 0.658931 0.146591 0.021591 -0.6018
Q86XR8_rSPskPTLAYPESNSR_S4_1 Q86XR8 CEP57 9702 centrosomal protein 57 S55 81.98 SDLRRSPSKPTLAYP 0.206036 0.236246 0.208898 0.140048 0.127013 0.132655 0.133239 0.21706 0.613833 0.266358 0.00126 -0.70408
Q86XR8_sPskPTLAYPESNSR_S3_1 Q86XR8 CEP57 9702 centrosomal protein 57 S55 99.81 SDLRRSPSKPTLAYP 0.177046 0.208868 0.182539 0.121792 0.127224 0.138859 0.129292 0.189485 0.682333 0.416187 0.005491 -0.55145
Q86YC3_rNsLTALPQk_S3_1 Q86YC3 NRROS 375387 negative regulator of reactive oxygen species S569 100 TLDLRRNSLTALPQK 0.270187 0.202253 0.333272 0.105515 0.091239 0.108732 0.101829 0.268571 0.379151 0.039588 0.045337 -1.39916
Q86YS7_lSSPAAFLPAcNsPSk_S13_1 Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 S260 99.98 AFLPACNSPSKEMKE 0.185595 0.224885 0.169731 0.098026 0.115103 0.102606 0.105245 0.193403 0.544174 0.176702 0.006816 -0.87786
Q86YS7_nkELYEINPPEISEEIIGsPIPEPR_S19_1 Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 S643 100 ISEEIIGSPIPEPRQ 0.211844 0.188315 0.200703 0.151036 0.10915 0.152885 0.13769 0.200287 0.687465 0.369281 0.016703 -0.54064
Q86YS7_qQtQSALEQR_T3_1 Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 T339 95.32 KALLRQQTQSALEQR 0.196201 0.261174 0.249347 0.089197 0.124341 0.081724 0.098421 0.235574 0.417791 0.603752 0.004577 -1.25915
Q86YV0_dAVQSLQLsPR_S9_1 Q86YV0 RASAL3 64926 RAS protein activator like 3 S988 100 AVQSLQLSPRTRGSW 0.187506 0.183755 0.161424 0.144042 0.133597 0.115033 0.130891 0.177562 0.737155 0.958937 0.016545 -0.43996
Q86YV5_gsGHWLPAAGLAGNR_S2_1 Q86YV5 PRAG1  157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S889 100 LEKAFKGSGHWLPAA 0.3302 0.343987 0.34902 0.107474 0.149791 0.134671 0.130645 0.341069 0.383047 0.342258 0.000102 -1.38441
Q86YV5_gVQkPAGPSTsPDGNSR_S9_T10_S11_1 Q86YV5 PRAG1  157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S146.T147.S148 33.33;33.33;33.33 VQKPAGPSTSPDGNS.QKPAGPSTSPDGNSR.KPAGPSTSPDGNSRC0.181762 0.167249 0.197462 0.137897 0.153316 0.119572 0.136928 0.182158 0.751702 0.88892 0.025902 -0.41177
Q86YV5_sAsFAFEFPk_S1_S3_1 Q86YV5 PRAG1  157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S694.S696 50;50 VGTGMSKSASFAFEF.TGMSKSASFAFEFPK0.267225 0.261518 0.203607 0.064638 0.088045 0.081732 0.078138 0.244116 0.320086 0.211693 0.001513 -1.64347
Q86YV5_sAsFAFEFPkDR_S3_1 Q86YV5 PRAG1  157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S696 99.11 TGMSKSASFAFEFPK 0.267827 0.250377 0.195791 0.070825 0.096687 0.07829 0.081934 0.237998 0.344262 0.222943 0.00247 -1.53842
Q8IU81_nVAEALGHsPk_S9_1 Q8IU81 IRF2BP1 26145 interferon regulatory factor 2 binding protein 1 S436 100 VAEALGHSPKDPGGG 0.204076 0.16689 0.17395 0.108431 0.149082 0.093033 0.116849 0.181639 0.643304 0.634941 0.032849 -0.63643
Q8IU81_nVAEALGHsPkDPGGGGGPVR_S9_1 Q8IU81 IRF2BP1 26145 interferon regulatory factor 2 binding protein 1 S436 100 VAEALGHSPKDPGGG 0.168726 0.18704 0.168874 0.108688 0.143815 0.113493 0.121998 0.17488 0.697612 0.468331 0.013602 -0.5195
Q8IU85_mEGkGDVMStAcGTPGYVAPEVLAQkPYSk_T10_1 Q8IU85 CAMK1D 57118 calcium/calmodulin dependent protein kinase ID T180 87.18 GKGDVMSTACGTPGY 0.159678 0.170247 0.176305 0.135412 0.113979 0.122566 0.123986 0.168743 0.73476 0.756659 0.004784 -0.44465
Q8IV53_kLPEPEPQPLsLPSLQNASSLDATSSSk_S11_S19_1 Q8IV53 DENND1C 79958 DENN domain containing 1C S619.S627 42.35;42.35 EPEPQPLSLPSLQNA.LPSLQNASSLDATSS0.215475 0.191776 0.207185 0.083152 0.086722 0.108811 0.092895 0.204812 0.453562 0.856273 0.000457 -1.14063
Q8IV53_kLPEPEPQPLSLPsLQNASSLDATSSSk_S14_1 Q8IV53 DENND1C 79958 DENN domain containing 1C S622 98.49 PQPLSLPSLQNASSL 0.189664 0.289268 0.144676 0.022422 0.015312 0.009508 0.015747 0.20787 0.075755 0.015165 0.045102 -3.72252
Q8IV53_kLPEPEPQPLsLPSLQNASSLDATSSSkDSR_S11_1 Q8IV53 DENND1C 79958 DENN domain containing 1C S619 98.06 EPEPQPLSLPSLQNA 0.179536 0.257725 0.177967 0.072364 0.071517 0.053966 0.065949 0.205076 0.321583 0.098633 0.006734 -1.63674
Q8IVH2_rsSDkFcSPISSELAQNHEFYk_S3_1 Q8IVH2 FOXP4 116113 forkhead box P4 S443 98.99 GPARRRSSDKFCSPI 0.173184 0.255404 0.249418 0.105128 0.126352 0.080715 0.104065 0.226002 0.460461 0.397694 0.014565 -1.11885
Q8IVH2_ssDkFcSPISSELAQNHEFYk_S1_1 Q8IVH2 FOXP4 116113 forkhead box P4 S442 90.95 GGPARRRSSDKFCSP 0.21105 0.213372 0.266731 0.153644 0.132971 0.12577 0.137462 0.230384 0.596662 0.348493 0.009711 -0.74501
Q8IVM0_dFAVLEDHTLAHsLQEQEIEHHLASNVQR_S13_1 Q8IVM0 CCDC50 152137 coiled-coil domain containing 50 S32 100 EDHTLAHSLQEQEIE 0.218541 0.186889 0.214179 0.127529 0.090458 0.103588 0.107192 0.206536 0.518996 0.908858 0.002495 -0.9462
Q8IW52_kRLsTIDELDELFPSR_S4_1 Q8IW52 SLITRK4 139065 SLIT and NTRK like family member 4 S741 92.41 VDTRKRLSTIDELDE 0.223515 0.296092 0.240019 0.074049 0.111198 0.068037 0.084428 0.253209 0.333433 0.548199 0.002814 -1.58453
Q8IWA0_vQDTsNTGLGEDIIHQLSk_T4_S5_1 Q8IWA0 WDR75 84128 WD repeat domain 75 T795.S796 49.35;49.35 FTEKVQDTSNTGLGE.TEKVQDTSNTGLGED0.148637 0.127423 0.171937 0.105443 0.120722 0.104802 0.110322 0.149332 0.738772 0.281534 0.048171 -0.4368
Q8IWC1_sAsTEkLEQGTSALIR_S3_T4_1 Q8IWC1 MAP7D3 79649 MAP7 domain containing 3 S185.T186 49.62;49.62 TANKRSASTEKLEQG.ANKRSASTEKLEQGT0.208418 0.268522 0.28701 0.097157 0.147791 0.1199 0.121616 0.25465 0.477582 0.551689 0.008828 -1.06618
Q8IWI9_nTSGLPAEPESVSsPPTLHMk_S14_1 Q8IWI9 MGA 23269 MGA, MAX dimerization protein S2924 90.89 AEPESVSSPPTLHMK 0.154434 0.189519 0.171858 0.078433 0.12306 0.120563 0.107352 0.171937 0.624369 0.657184 0.021669 -0.67953
Q8IWI9_nTSGLPAEPESVSsPPTLHMk_S14_T17_1 Q8IWI9 MGA 23269 MGA, MAX dimerization protein S2924.T2927 45.02;45.02 AEPESVSSPPTLHMK.ESVSSPPTLHMKTGL0.159592 0.182105 0.175402 0.097497 0.107729 0.1006 0.101942 0.172366 0.591425 0.341631 0.000656 -0.75773
Q8IWZ3_nAsILLk_S3_1 Q8IWZ3 ANKHD1 29945 anaphase promoting complex subunit 4 S1429 100 AEANKNASILLKELD 0.213532 0.166108 0.130239 0.058071 0.090723 0.083923 0.077572 0.16996 0.456414 0.290638 0.023995 -1.13158
Q8IXQ3_rkIDAGTMAEPsASPSk_S14_1 Q8IXQ3 C9orf40 55071 chromosome 9 open reading frame 40 S69 98.96 TMAEPSASPSKRRDS 0.199375 0.164256 0.174851 0.130521 0.128175 0.107891 0.122196 0.179494 0.680779 0.64607 0.010554 -0.55474
Q8IXQ4_kQDDsPPRPIIGPALPPGFIk_S5_1 Q8IXQ4 GPALPP1 55425 GPALPP motifs containing 1 S105 100 GFKKQDDSPPRPIIG 0.163995 0.17262 0.170028 0.121074 0.150478 0.105373 0.125642 0.168881 0.743966 0.072017 0.032544 -0.42669
Q8IXQ4_qDDsPPRPIIGPALPPGFIk_S4_1 Q8IXQ4 GPALPP1 55425 GPALPP motifs containing 1 S105 100 GFKKQDDSPPRPIIG 0.17338 0.188112 0.180559 0.10909 0.135953 0.158666 0.13457 0.180684 0.74478 0.161966 0.036738 -0.42511
Q8IXT5_rPPEEDFRHsPEEDFR_S10_1 Q8IXT5 RBM12B 389677 RNA binding motif protein 12B S710 100 PEEDFRHSPEEDFRQ 0.200259 0.164133 0.252229 0.119979 0.11327 0.138196 0.123815 0.20554 0.602386 0.156391 0.037333 -0.73124
Q8IYM9_sSGFAFDPSVNYSk_S1_S2_1 Q8IYM9 TRIM22 10346 tripartite motif containing 22 S383.S384 50;50 SSLNKRKSSGFAFDP.SLNKRKSSGFAFDPS0.3248 0.24327 0.193978 0.036315 0.048197 0.048029 0.04418 0.254016 0.173927 0.021036 0.03037 -2.52345



Q8N122_sVSsYGNIR_S4_1 Q8N122 RPTOR 57521 regulatory associated protein of MTOR complex 1 S722 95.4 PRLRSVSSYGNIRAV 0.23654 0.231554 0.251152 0.094981 0.125636 0.099659 0.106758 0.239748 0.445294 0.551113 0.000288 -1.16717
Q8N183_gHASAPyFGkEEPSVAPSSTGk_Y7_1 Q8N183 NDUFAF2 91942 NADH:ubiquinone oxidoreductase complex assembly factor 2Y137 97.59 KGHASAPYFGKEEPS 0.191016 0.240363 0.211056 0.147878 0.162499 0.139205 0.149861 0.214145 0.69981 0.367367 0.015432 -0.51496
Q8N1G0_hGLQLGAQsPGR_S9_1 Q8N1G0 ZNF687 57592 zinc finger protein 687 S1057 100 GLQLGAQSPGRGTTL 0.167032 0.156583 0.21302 0.100188 0.124331 0.087797 0.104106 0.178879 0.58199 0.55375 0.021431 -0.78093
Q8N1G0_tQSsLVEAFNk_S3_1 Q8N1G0 ZNF687 57592 zinc finger protein 687 S495 93.18 TVISRTQSSLVEAFN 0.242127 0.276941 0.185281 0.048985 0.099276 0.097177 0.081813 0.234783 0.348461 0.548666 0.008172 -1.52093
Q8N3D4_rPsVNGEPGSVPPPR_S3_1 Q8N3D4 EHBP1L1 254102 EH domain binding protein 1 like 1 S1257 100 GVRLRRPSVNGEPGS 0.207117 0.196203 0.202462 0.115031 0.159992 0.096226 0.123749 0.201928 0.612841 0.054354 0.015146 -0.70642
Q8N3F8_sPVPSPGSSsPQLQVk_S8_S9_S10_1 Q8N3F8 MICALL1 85377 MICAL like 1 S619.S620.S621 33.33;33.33;33.33 SPVPSPGSSSPQLQV.PVPSPGSSSPQLQVK.VPSPGSSSPQLQVKS0.156878 0.224377 0.211315 0.081881 0.116552 0.087823 0.095418 0.197524 0.483073 0.423004 0.011815 -1.04969
Q8N3U4_nSLLAGGDDDTMSVISGISSRGsTVR_S23_T24_1 Q8N3U4 STAG2 10735 stromal antigen 2 S1068.T1069 43.27;43.27 SGISSRGSTVRSKKS.GISSRGSTVRSKKSK0.225638 0.220051 0.176429 0.071188 0.097666 0.065365 0.078073 0.207373 0.376486 0.579821 0.002187 -1.40933
Q8N3V7_dRAsPAAAEEVVPEWAScLk_S4_1 Q8N3V7 SYNPO 11346 synaptopodin S685 100 PAPRDRASPAAAEEV 0.199836 0.235885 0.151365 0.0969 0.128993 0.09675 0.107548 0.195696 0.549567 0.321812 0.030003 -0.86363
Q8N488_sDILkDPPSEANSIQsANATTk_S13_1 Q8N488 RYBP 23429 RING1 and YY1 binding protein S127 90.91 DPPSEANSIQSANAT 0.217461 0.220078 0.203479 0.110954 0.158973 0.095854 0.121927 0.213673 0.570625 0.136616 0.009634 -0.80939
Q8N4C8_gTPkPPGPPAQPPGPPNAsSNPDLRR_S19_S20_1 Q8N4C8 MINK1 50488 misshapen like kinase 1 S732.S733 50;50 PPGPPNASSNPDLRR.PGPPNASSNPDLRRS0.1703 0.240293 0.162859 0.090668 0.138748 0.081849 0.103755 0.191151 0.54279 0.678873 0.045019 -0.88153
Q8N4C8_gTPkPPGPPAQPPGPPNASsNPDLRR_S20_1 Q8N4C8 MINK1 50488 misshapen like kinase 1 S733 91.79 PGPPNASSNPDLRRS 0.220268 0.262939 0.204885 0.110185 0.167814 0.101405 0.126468 0.229364 0.551385 0.820146 0.019194 -0.85887
Q8N4C8_nLLHADSNGYTNLPDVVQPSHSPtENSk_S20_S22_1 Q8N4C8 MINK1 50488 misshapen like kinase 1 S916.S918 44.29;44.29 LPDVVQPSHSPTENS.DVVQPSHSPTENSKG0.210339 0.241071 0.244447 0.207591 0.150234 0.154708 0.170844 0.231953 0.736548 0.515261 0.045995 -0.44115
Q8N4C8_sNsAWQIYLQR_S3_1 Q8N4C8 MINK1 50488 misshapen like kinase 1 S701 97.32 RARPRSNSAWQIYLQ 0.234239 0.297155 0.145848 0.057831 0.085881 0.075933 0.073215 0.225747 0.324324 0.067641 0.026867 -1.62449
Q8N567_qLEANRLsLkNDAPQAk_S8_1 Q8N567 ZCCHC9 84240 zinc finger CCHC-type containing 9 S48 100 QLEANRLSLKNDAPQ 0.240352 0.255892 0.233609 0.064139 0.072929 0.069012 0.068693 0.243284 0.282358 0.25863 1.6E-05 -1.8244
Q8N568_qNsTTTGVSVIMNTALDk_S9_1 Q8N568 DCLK2 166614 doublecortin like kinase 2 S688 88.78 NSTTTGVSVIMNTAL 0.151813 0.175024 0.175076 0.046978 0.121277 0.10083 0.089695 0.167305 0.536118 0.217758 0.029759 -0.89938
Q8N5F7_nGLTHQLGGLsQGSR_S11_1 Q8N5F7 NKAP 79576 NFKB activating protein S64 99.42 THQLGGLSQGSRNQS 0.148224 0.140744 0.18713 0.075971 0.089508 0.084238 0.083239 0.158699 0.524507 0.139657 0.007172 -0.93097
Q8N5G2_kLsTTLPEIEYR_S3_1 Q8N5G2 MACO1 55219 macoilin 1 S244 90.4 IPANKKLSTTLPEIE 0.15908 0.21612 0.19005 0.048196 0.089052 0.105109 0.080786 0.188417 0.42876 0.972772 0.010393 -1.22176
Q8N5Y2_sSsPIPLTPskEGSAVFAGFEGR_S3_S14_2 Q8N5Y2 MSL3 10943 male-specific lethal 3 homolog S400.S411 72.54;99.72 PVHSRSSSPIPLTPS.LTPSKEGSAVFAGFE0.169097 0.200641 0.21926 0.129791 0.154777 0.113991 0.132853 0.196333 0.676673 0.793522 0.028102 -0.56347
Q8N684_dSSDSADGRAtPSENLVPSSAR_S5_1 Q8N684 CPSF7 79869 cleavage and polyadenylation specific factor 7 S197 64.68 HSRDSSDSADGRATP 0.210421 0.217327 0.192574 0.143512 0.152123 0.153254 0.14963 0.206774 0.723641 0.296428 0.002023 -0.46665
Q8N6H7_aIsSDMFFGR_S3_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S432 92.34 FAGAKAISSDMFFGR 0.176019 0.222462 0.185631 0.06204 0.105873 0.093881 0.087265 0.194704 0.448191 0.92121 0.005073 -1.15782
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S1_S2_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S337.S338 47.69;47.69 ETPVSAKSSRSQLDL.TPVSAKSSRSQLDLF0.244757 0.223652 0.229026 0.05056 0.082003 0.061348 0.064637 0.232479 0.278034 0.640567 0.000115 -1.84667
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S1_S2_S4_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S337.S338.S340 33.33;33.33;33.33 ETPVSAKSSRSQLDL.TPVSAKSSRSQLDLF.VSAKSSRSQLDLFDD0.192808 0.227069 0.243481 0.066988 0.077716 0.085744 0.076816 0.221119 0.347395 0.233948 0.000814 -1.52535
Q8N6H7_ssRSQLDLFDDVGTFASGPPk_S2_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S338 86.66 TPVSAKSSRSQLDLF 0.239664 0.232005 0.247168 0.105533 0.123434 0.103671 0.110879 0.239612 0.462745 0.651094 7.39E-05 -1.11171
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S4_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S340 88.33 VSAKSSRSQLDLFDD 0.22452 0.258947 0.260112 0.072944 0.105317 0.097363 0.091874 0.247859 0.370671 0.820755 0.000509 -1.43179
Q8N6H7_sSVSHsVLSEMQVIEQETPVSAk_S6_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S319 87.46 SRSSVSHSVLSEMQV 0.287111 0.358478 0.343046 0.112598 0.089976 0.068428 0.090334 0.329545 0.274117 0.514092 0.000682 -1.86713
Q8N6H7_sSVsHSVLSEMQVIEQETPVSAk_S9_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S322 80.14 SVSHSVLSEMQVIEQ 0.263391 0.308023 0.252465 0.044491 0.068203 0.046556 0.053083 0.274626 0.193293 0.332128 0.000285 -2.37114
Q8N6S5_sVLPPDGNGsPVLPDkR_S10_1 Q8N6S5 ARL6IP6 151188 ADP ribosylation factor like GTPase 6 interacting protein 6S80 100 LPPDGNGSPVLPDKR 0.176268 0.257467 0.212457 0.105896 0.160406 0.103758 0.123354 0.215397 0.572679 0.767651 0.037063 -0.8042
Q8N9T8_qLPALDGSLMGPESPPAQEEEAPVsPHkkPAPQk_S14_1Q8N9T8 KRI1 65095 KRI1 homolog S628 99.47 GSLMGPESPPAQEEE 0.183532 0.188299 0.208796 0.147832 0.127246 0.148587 0.141222 0.193542 0.72967 0.897348 0.007423 -0.45468
Q8NAV1_sYRDLDkPR_S1_Y2_1 Q8NAV1 PRPF38A 84950 pre-mRNA processing factor 38A S216.Y217 50;50 SPDHRRRSYRDLDKP.PDHRRRSYRDLDKPR0.185394 0.201788 0.171738 0.113724 0.118965 0.111061 0.114583 0.186307 0.615025 0.133338 0.001339 -0.70128
Q8NC51_hsGSDRSSFSHYSGLk_S10_1 Q8NC51 SERBP1 26135 SERPINE1 mRNA binding protein 1 S205 71.67 GSDRSSFSHYSGLKH 0.202678 0.357169 0.350656 0.143014 0.10729 0.056407 0.102237 0.303501 0.33686 0.397603 0.023352 -1.56978
Q8NCF5_kkTEFLDLDNSPLsPPSPR_S14_1 Q8NCF5 NFATC2IP 84901 nuclear factor of activated T-cells 2 interacting protein S201 99.97 DLDNSPLSPPSPRTK 0.226862 0.214049 0.158658 0.087101 0.092282 0.08343 0.087604 0.199856 0.438337 0.029657 0.03144 -1.18989
Q8NCF5_kkTEFLDLDNSPLSPPsPR_S17_1 Q8NCF5 NFATC2IP 84901 nuclear factor of activated T-cells 2 interacting protein S204 100 NSPLSPPSPRTKSRT 0.197149 0.190589 0.155266 0.136526 0.145891 0.126365 0.136261 0.181002 0.752816 0.31638 0.034311 -0.40963
Q8NCF5_kTEFLDLDNSPLSPPsPR_S16_1 Q8NCF5 NFATC2IP 84901 nuclear factor of activated T-cells 2 interacting protein S204 100 NSPLSPPSPRTKSRT 0.203319 0.226494 0.221685 0.078103 0.102069 0.073108 0.084427 0.217166 0.388765 0.768579 0.00031 -1.36303
Q8NCN4_kGsVDQYLLR_S3_Y7_1 Q8NCN4 RNF169 254225 ring finger protein 169 S693.Y697 50;50 TVSRRKGSVDQYLLR.RKGSVDQYLLRSSNM0.169911 0.259812 0.242484 0.030565 0.091298 0.065725 0.062529 0.224069 0.279063 0.580268 0.007803 -1.84134
Q8ND30_tQsGNFYTDTLGMAEFR_S3_1 Q8ND30 PPFIBP2 8495 PPFIA binding protein 2 S512 88.59 GKIRRTQSGNFYTDT 0.221284 0.209629 0.195741 0.044982 0.120007 0.088788 0.084592 0.208885 0.404971 0.206485 0.005657 -1.30411
Q8ND56_sSPQLDPLRkSPtmEQAVQTASAHLPAPAAVGR_S11_1Q8ND56 LSM14A 26065 LSM14A, mRNA processing body assembly factor S192 74.37 QLDPLRKSPTMEQAV 0.18234 0.253422 0.266297 0.124635 0.180015 0.12921 0.14462 0.23402 0.617982 0.63212 0.047245 -0.69436
Q8ND82_sEPHsPGIPEIFR_S5_1 Q8ND82 ZNF280C 55609 zinc finger protein 280C S80 100 GIKSEPHSPGIPEIF 0.186623 0.210851 0.225063 0.09536 0.121015 0.117616 0.11133 0.207512 0.5365 0.679024 0.002233 -0.89835
Q8ND82_ssQSSVTVENASkPDFTk_S2_1 Q8ND82 ZNF280C 55609 zinc finger protein 280C S115 88.47 FHLVSKSSQSSVTVE 0.204301 0.177443 0.232802 0.075849 0.110619 0.109486 0.098651 0.204849 0.48158 0.674848 0.00566 -1.05415
Q8NDD1_sASSFFk_S1_1 Q8NDD1 C1orf131 128061 chromosome 1 open reading frame 131 S86 100 LIRGQRKSASSFFKE 0.29472 0.297398 0.24764 0.075495 0.103423 0.083718 0.087545 0.279919 0.312751 0.416444 0.000449 -1.67691
Q8NDI1_sQQsSGRTSGSDDPGIcSNTDSTQAQVLLGk_T8_S9_1Q8NDI1 EHBP1 23301 EH domain binding protein 1 T663.S664 47.14;47.14 SQQSSGRTSGSDDPG.QQSSGRTSGSDDPGI0.172021 0.174868 0.197316 0.134101 0.124262 0.151609 0.136657 0.181402 0.753342 0.99967 0.016738 -0.40862
Q8NDX1_qDAPPWGSGVELTHLGSPsAQR_S19_1 Q8NDX1 PSD4 23550 pleckstrin and Sec7 domain containing 4 S120 90.59 LTHLGSPSAQREHRQ 0.214244 0.239652 0.26646 0.160554 0.146146 0.160977 0.155892 0.240119 0.64923 0.189325 0.006022 -0.6232
Q8NDX1_qNTASPGSPVNSHLPGsPk_S17_1 Q8NDX1 PSD4 23550 pleckstrin and Sec7 domain containing 4 S143 100 VNSHLPGSPKQNRST 0.176813 0.204732 0.183255 0.124059 0.153217 0.120334 0.132537 0.188267 0.703983 0.794571 0.014124 -0.50639
Q8NEF9_sLDFPQNEPQIk_S1_1 Q8NEF9 SRFBP1 153443 serum response factor binding protein 1 S367 100 EQAPKTRSLDFPQNE 0.172464 0.175424 0.198192 0.084334 0.127437 0.132479 0.11475 0.182027 0.6304 0.44119 0.017725 -0.66566
Q8NEF9_tRsLDFPQNEPQIk_S3_1 Q8NEF9 SRFBP1 153443 serum response factor binding protein 1 S367 100 EQAPKTRSLDFPQNE 0.229862 0.174713 0.273578 0.092275 0.102643 0.149669 0.114863 0.226051 0.508127 0.55193 0.029719 -0.97674
Q8NEM2_dkPGSsLQSFMPEGk_S5_S6_1 Q8NEM2 SHCBP1 79801 SHC binding and spindle associated 1 S54.S55 50;50 SYRDKPGSSLQSFMP.YRDKPGSSLQSFMPE0.157545 0.19656 0.152395 0.091096 0.078179 0.087754 0.085676 0.168833 0.507462 0.143134 0.004545 -0.97863
Q8NEZ4_sSSLLNQkPEGSIcSEDDcTk_S1_1 Q8NEZ4 KMT2C 58508 lysine methyltransferase 2C S3786 98.68 HLLKNKKSSSLLNQK 0.227199 0.208052 0.205031 0.138435 0.11852 0.108514 0.121823 0.213427 0.570794 0.767721 0.001218 -0.80896
Q8NFC6_gLEGNANsPAHLRGPEQTSGQTAk_S8_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S2501 99.99 GLEGNANSPAHLRGP 0.162356 0.193283 0.155981 0.114057 0.142955 0.115857 0.12429 0.17054 0.728801 0.794048 0.035605 -0.4564
Q8NFC6_rGsLSQEmAkGEEk_S3_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S1077 87.29 LCENRRGSLSQEMAK 0.20429 0.196325 0.153909 0.125559 0.135103 0.130598 0.13042 0.184841 0.705577 0.060279 0.026593 -0.50312
Q8NFC6_rLsESLHVVDENk_S3_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S635 99.32 SKPARRLSESLHVVD 0.237141 0.197242 0.191664 0.122695 0.156085 0.130035 0.136272 0.208682 0.65301 0.667111 0.014517 -0.61482
Q8NFC6_rLSEsLHVVDENkNESk_S3_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S635 86.92 SKPARRLSESLHVVD 0.225286 0.24173 0.250623 0.113781 0.106055 0.099836 0.106557 0.239213 0.445449 0.456059 9.6E-05 -1.16667
Q8NFC6_rLsESLHVVDENkNESk_S3_S5_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S635.S637 50;50 SKPARRLSESLHVVD.PARRLSESLHVVDEN0.207329 0.248901 0.275124 0.131892 0.123286 0.107689 0.120956 0.243785 0.496159 0.228195 0.00424 -1.01113
Q8NFC6_rSEsYSEDkcDMDSTNMDSNLkPEEVVHk_S4_Y5_S6_S14_T15_1Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S870.Y871.S872.S880.T88119.8;19.8;19.8;19.8;19.8 TLQRRSESYSEDKCD.LQRRSESYSEDKCDM.QRRSESYSEDKCDMD.EDKCDMDSTNMDSNL.DKCDMDSTNMDSNLK0.155971 0.193254 0.17524 0.124037 0.135728 0.101159 0.120308 0.174821 0.688176 0.941445 0.021126 -0.53915
Q8NFC6_rsLTVSDDAESSEPERk_S2_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S2954 98.36 RGRKPKRSLTVSDDA 0.156429 0.20243 0.19275 0.108035 0.109115 0.117149 0.111433 0.183869 0.606045 0.080908 0.007143 -0.7225
Q8NFC6_rtSTPVIMEGVQEETDTR_T2_S3_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 T658.S659 49.99;49.99 EREHKRRTSTPVIME.REHKRRTSTPVIMEG0.172059 0.205966 0.182653 0.103136 0.105004 0.134688 0.114276 0.186893 0.611452 0.979759 0.007106 -0.70969
Q8NFC6_tksLLEEk_S3_1 Q8NFC6 BOD1L1 259282 biorientation of chromosomes in cell division 1 like 1 S902 99.97 KEKRRTKSLLEEKLV 0.181069 0.240239 0.238074 0.109226 0.146521 0.131497 0.129082 0.219794 0.587285 0.476466 0.015014 -0.76787
Q8NHM5_hVIRPPPIsPPPDSLPLDDGAAHVMHR_S9_1 Q8NHM5 KDM2B 84678 lysine demethylase 2B S1049 100 VIRPPPISPPPDSLP 0.162877 0.22343 0.23 0.1431 0.146444 0.13162 0.140388 0.205435 0.683367 0.084568 0.040751 -0.54927
Q8NHP6_cHTVESSkPNtLTLk_T11_1 Q8NHP6 MOSPD2 158747 motile sperm domain containing 2 T452 92.4 VESSKPNTLTLKDNA 0.181512 0.248548 0.210266 0.145858 0.171317 0.143386 0.15352 0.213442 0.719261 0.348998 0.048616 -0.47541
Q8NI08_rkStcSYYEDEDEEVLPVLRPHSALLENmHIEQLAR_S3_T4_1Q8NI08 NCOA7 135112 nuclear receptor coactivator 7 S760.T761 40.84;40.84 EEAKRRKSTCSYYED.EAKRRKSTCSYYEDE0.239831 0.352112 0.316121 0.078519 0.101272 0.075893 0.085228 0.302688 0.281571 0.111882 0.003091 -1.82843
Q8TB72_rEsLSTSSDLYk_S3_1 Q8TB72 PUM2 23369 pumilio RNA binding family member 2 S587 100 SSATRRESLSTSSDL 0.215175 0.196329 0.222047 0.070611 0.064486 0.070742 0.068613 0.211184 0.324898 0.134464 5.71E-05 -1.62194
Q8TB72_rEsLSTSSDLYkR_S3_1 Q8TB72 PUM2 23369 pumilio RNA binding family member 2 S587 100 SSATRRESLSTSSDL 0.271534 0.231785 0.190742 0.096506 0.100019 0.105546 0.10069 0.231354 0.435221 0.025129 0.029101 -1.20018
Q8TC07_kDsSSVVEWTQAPk_S3_1 Q8TC07 TBC1D15 64786 TBC1 domain family member 15 S70 99.81 ILYARKDSSSVVEWT 0.198427 0.197733 0.137272 0.086178 0.091098 0.101274 0.09285 0.177811 0.522186 0.091762 0.014925 -0.93736
Q8TC07_kDSSsVVEWTQAPk_S5_1 Q8TC07 TBC1D15 64786 TBC1 domain family member 15 S72 89.51 YARKDSSSVVEWTQA 0.216413 0.215128 0.184595 0.081111 0.085489 0.096308 0.087636 0.205379 0.426704 0.317425 0.000485 -1.22869
Q8TDB6_aASPPLkGsVSSEASELDkk_S9_1 Q8TDB6 DTX3L 151636 deltex E3 ubiquitin ligase 3L S545 87.66 ASPPLKGSVSSEASE 0.238286 0.187964 0.284021 0.086457 0.088956 0.096354 0.090589 0.236757 0.382623 0.022688 0.032923 -1.386
Q8TDJ6_tIsVSGSTAk_S3_1 Q8TDJ6 DMXL2 23312 Dmx like 2 S1400 99.96 RHLSRTISVSGSTAK 0.178867 0.183813 0.139348 0.098764 0.116482 0.101198 0.105481 0.167343 0.630332 0.268868 0.014969 -0.66582
Q8TDZ2_lSsLNLTPDPEMEPPPkPPR_S2_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S817.S818 49.95;49.95 SPERQRLSSLNLTPD.PERQRLSSLNLTPDP0.165727 0.179151 0.197875 0.0874 0.111706 0.112079 0.103728 0.180918 0.573344 0.868214 0.003384 -0.80253
Q8TDZ2_lsSLNLTPDPEMEPPPkPPR_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S818 88.92 PERQRLSSLNLTPDP 0.175579 0.184627 0.186764 0.075623 0.099861 0.080331 0.085272 0.182323 0.467695 0.351787 0.000288 -1.09636
Q8TDZ2_rLsELALGTGAQG_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S1057 100 FQEERRLSELALGTG 0.143854 0.157429 0.117196 0.054203 0.102279 0.096384 0.084289 0.139493 0.604249 0.75724 0.045262 -0.72678
Q8TE77_rQsFAVLR_S3_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S37 100 SRLQRRQSFAVLRGA 0.190407 0.21657 0.192458 0.06903 0.106559 0.083873 0.086487 0.199812 0.432844 0.74416 0.001189 -1.20808
Q8TE77_sPPGSGASTPVGPWDQAVQR_S1_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S9 99.53 ALVTVSRSPPGSGAS 0.17664 0.203063 0.186981 0.137628 0.131641 0.088271 0.11918 0.188895 0.630935 0.392766 0.015881 -0.66444
Q8TE77_sRQsVVTLQGSAVVANR_S4_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S602 97.41 PALKSRQSVVTLQGS 0.29297 0.299788 0.208174 0.035135 0.043146 0.033034 0.037105 0.266977 0.138982 0.021626 0.015237 -2.84703
Q8TEK3_kNQTALDALHAQTVSQTAASsPQDAYR_S21_1 Q8TEK3 DOT1L 84444 DOT1 like histone lysine methyltransferase S448 84.23 VSQTAASSPQDAYRS 0.174995 0.159561 0.172298 0.125495 0.138607 0.083517 0.115873 0.168951 0.685837 0.151667 0.037254 -0.54406
Q8TF01_sPIALPVkQEPPQIDAVk_S1_1 Q8TF01 PNISR 25957 PNN interacting serine and arginine rich protein S211 100 SFRDRQRSPIALPVK 0.166341 0.21707 0.226145 0.11923 0.131912 0.138951 0.130031 0.203185 0.639962 0.175451 0.01986 -0.64394
Q8WTW3_vktQEIIPTQAk_T3_1 Q8WTW3 COG1 9382 component of oligomeric golgi complex 1 T657 100 RKQGKVKTQEIIPTQ 0.221696 0.237006 0.181957 0.128419 0.11142 0.072176 0.104005 0.213553 0.487022 0.984914 0.009404 -1.03794
Q8WU79_dLDLLASVPsPSSSGSR_S10_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S219 91.36 DLLASVPSPSSSGSR 0.162635 0.19797 0.19186 0.103127 0.146051 0.139328 0.129502 0.184155 0.703224 0.801764 0.033743 -0.50794
Q8WU79_dLDLLASVPSPSSSGsR_S10_S12_S13_S16_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S219.S221.S222.S22524.15;24.15;24.15;24.15 DLLASVPSPSSSGSR.LASVPSPSSSGSRKV.ASVPSPSSSGSRKVV.PSPSSSGSRKVVGSM0.158195 0.166877 0.16629 0.109508 0.116122 0.143591 0.123074 0.163787 0.751426 0.13445 0.019633 -0.4123
Q8WU79_dLDLLASVPsPSSSGSR_S10_S16_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S219.S225 41.77;41.77 DLLASVPSPSSSGSR.PSPSSSGSRKVVGSM0.118939 0.1621 0.1693 0.061885 0.09794 0.106352 0.088726 0.150113 0.59106 0.858594 0.042006 -0.75862
Q8WU79_dLDLLASVPSPSSSGsR_S16_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S225 65.98 PSPSSSGSRKVVGSM 0.161532 0.186334 0.182704 0.093509 0.108055 0.109443 0.103669 0.176856 0.586178 0.605462 0.001387 -0.77059
Q8WU79_dLDLLASVPsPSSSGSRk_S10_S12_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S219.S221 48.02;48.02 DLLASVPSPSSSGSR.LASVPSPSSSGSRKV0.208814 0.179643 0.164745 0.120832 0.143269 0.141217 0.135106 0.184401 0.732674 0.468844 0.029033 -0.44876
Q8WU79_dLDLLASVPsPSSSGSRk_S10_S16_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S219.S225 44.28;44.28 DLLASVPSPSSSGSR.PSPSSSGSRKVVGSM0.206757 0.161002 0.155153 0.11653 0.127307 0.127961 0.123933 0.174304 0.711015 0.098143 0.039517 -0.49205
Q8WU79_dLDLLASVPSPSSSGsRk_S12_S14_S16_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S221.S223.S225 31.72;31.72;31.72 LASVPSPSSSGSRKV.SVPSPSSSGSRKVVG.PSPSSSGSRKVVGSM0.147174 0.182589 0.156189 0.09259 0.110986 0.074289 0.092622 0.161984 0.571796 0.996896 0.009861 -0.80643
Q8WU79_tSNTLEkDLDLLASVPsPSSSGSR_S17_1 Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 S219 68.62 DLLASVPSPSSSGSR 0.163843 0.190489 0.176702 0.11144 0.13928 0.14649 0.132403 0.177011 0.747993 0.682743 0.02759 -0.4189
Q8WU79_vVGSmPTAGSAGsVPENLNLFPEPGSk_T7_S10_S13_1Q8WU79 SMAP2 64744 small ArfGAP2 T234.S237.S240 31.17;31.17;31.17 KVVGSMPTAGSAGSV.GSMPTAGSAGSVPEN.PTAGSAGSVPENLNL0.171153 0.202411 0.191665 0.10377 0.106067 0.107875 0.105904 0.18841 0.562094 0.032996 0.011112 -0.83112
Q8WUA2_iNHTVILDDPFDDPPDLLIPDRSPEPtREQLDSGR_S23_1Q8WUA2 PPIL4 85313 peptidylprolyl isomerase like 4 S178 86.34 DLLIPDRSPEPTREQ 0.187978 0.217942 0.208936 0.122439 0.170015 0.115928 0.136128 0.204952 0.664193 0.426553 0.02315 -0.59033



Q8WUA4_aHFNAmFQPsSPTR_S10_1 Q8WUA4 GTF3C2 2976 general transcription factor IIIC subunit 2 S892 89.63 FNAMFQPSSPTRRPG 0.15084 0.186766 0.190369 0.065345 0.108853 0.098611 0.090936 0.175992 0.516707 0.960076 0.009517 -0.95258
Q8WUA4_aHFNAmFQPsSPTR_S10_S11_1 Q8WUA4 GTF3C2 2976 general transcription factor IIIC subunit 2 S892.S893 49.96;49.96 FNAMFQPSSPTRRPG.NAMFQPSSPTRRPGF0.203478 0.183979 0.21676 0.097029 0.132196 0.132163 0.120462 0.201405 0.598109 0.795267 0.00584 -0.74152
Q8WUM9_nNSYTSyTMAIcGMPLDSFR_S3_Y4_T5_1 Q8WUM9 SLC20A1 6574 solute carrier family 20 member 1 S417.Y418.T419 32.02;32.02;32.02 KPLRRNNSYTSYTMA.PLRRNNSYTSYTMAI.LRRNNSYTSYTMAIC0.238827 0.186588 0.223184 0.177112 0.141564 0.157388 0.158688 0.2162 0.733987 0.612338 0.036402 -0.44617
Q8WUM9_nNSYTsYTMAIcGMPLDSFR_S3_Y4_T5_S6_1 Q8WUM9 SLC20A1 6574 solute carrier family 20 member 1 S417.Y418.T419.S42024.48;24.48;24.48;24.48 KPLRRNNSYTSYTMA.PLRRNNSYTSYTMAI.LRRNNSYTSYTMAIC.RRNNSYTSYTMAICG0.191988 0.158953 0.173893 0.130729 0.140757 0.124445 0.131977 0.174945 0.754392 0.396591 0.015758 -0.40661
Q8WUM9_nNSYTsYTmAIcGMPLDSFR_Y7_T8_1 Q8WUM9 SLC20A1 6574 solute carrier family 20 member 1 Y421.T422 45.03;45.03 RNNSYTSYTMAICGM.NNSYTSYTMAICGMP0.321402 0.20905 0.260452 0.141238 0.142872 0.173608 0.152573 0.263634 0.578728 0.190248 0.031274 -0.78904
Q8WVK2_vDGSVNAYAINVsQkR_S13_1 Q8WVK2 SNRNP27 11017 small nuclear ribonucleoprotein U4/U6.U5 subunit 27 S132 100 NAYAINVSQKRKYRQ 0.163742 0.187882 0.149436 0.090579 0.078343 0.08299 0.083971 0.16702 0.502757 0.183528 0.002129 -0.99207
Q8WWI1_rksYTSDLQk_S3_Y4_1 Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain 7 S751.Y752 49.9;49.9 KWKDRRKSYTSDLQK.WKDRRKSYTSDLQKK0.172075 0.199173 0.188319 0.120438 0.120707 0.158765 0.133303 0.186522 0.714678 0.553348 0.023687 -0.48463
Q8WWI1_rRsQFFEQGSSDSVVPDLPVPTISAPSR_S3_1 Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain 7 S1197 97.74 LKNLKRRSQFFEQGS 0.276331 0.272125 0.246908 0.101941 0.121658 0.116054 0.113218 0.265121 0.427041 0.579189 0.000154 -1.22755
Q8WWI1_sAsVNkEPVSLPGImR_S3_1 Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain 7 S1493 90.87 WIRQRSASVNKEPVS 0.184591 0.192342 0.189046 0.096297 0.127725 0.129466 0.117829 0.18866 0.62456 0.083223 0.003002 -0.67909
Q8WWI1_sYTSDLQk_S1_1 Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain 7 S751 99.42 KWKDRRKSYTSDLQK 0.208724 0.181409 0.183055 0.099464 0.117437 0.162287 0.126396 0.191063 0.661543 0.366175 0.035227 -0.59609
Q8WWM7_gPPQsPVFEGVYNNSR_S5_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S111 100 TGKGPPQSPVFEGVY 0.232355 0.208881 0.229606 0.160601 0.164035 0.135375 0.153337 0.223614 0.685721 0.804098 0.003849 -0.54431
Q8WWM7_lQPSSsPENSLDPFPPR_S5_S6_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S558.S559 49.89;49.89 QFKLQPSSSPENSLD.FKLQPSSSPENSLDP0.252396 0.223356 0.25421 0.084544 0.113366 0.112554 0.103488 0.243321 0.425315 0.946479 0.00053 -1.23339
Q8WWM7_lQPSSsPENSLDPFPPR_S6_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S559 85.22 FKLQPSSSPENSLDP 0.198084 0.202562 0.229408 0.08677 0.105578 0.11215 0.1015 0.210018 0.48329 0.753566 0.000937 -1.04904
Q8WWQ0_lsRGSISSTSEVHSPPNVGLR_S10_1 Q8WWQ0 PHIP 55023 pleckstrin homology domain interacting protein S679 80.97 RGSISSTSEVHSPPN 0.183057 0.201353 0.231358 0.162502 0.158855 0.139877 0.153745 0.205256 0.749039 0.397607 0.03065 -0.41689
Q8WWW0_dRPsPESTLTVTFSQNVckPVEETQRPPTLQEIk_S4_1Q8WWW0 RASSF5 83593 Ras association domain family member 5 S182 61.26 GLSRDRPSPESTLTV 0.175686 0.209777 0.196976 0.146598 0.11796 0.118029 0.127529 0.194146 0.65687 0.958143 0.008425 -0.60632
Q8WWY3_qSVVYGGksTIRDR_S9_T10_1 Q8WWY3 PRPF31 26121 pre-mRNA processing factor 31 S439.T440 49.98;49.98 SVVYGGKSTIRDRSS.VVYGGKSTIRDRSSG0.170291 0.150318 0.142466 0.117912 0.116586 0.103943 0.112814 0.154358 0.730856 0.448262 0.011528 -0.45234
Q8WXA9_eAQSFISAAIEPEsGkSNER_S14_1 Q8WXA9 SREK1 140890 splicing regulatory glutamic acid and lysine rich protein 1S181 90.63 SAAIEPESGKSNERK 0.152644 0.193597 0.220088 0.130304 0.137746 0.102678 0.123576 0.188776 0.654617 0.456397 0.043254 -0.61128
Q8WXE0_sGEQIFTQDVRPEQLLEGk_S1_1 Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S471 100 RPLANCRSGEQIFTQ 0.233409 0.221939 0.196885 0.128095 0.105572 0.105267 0.112978 0.217411 0.519653 0.658915 0.001369 -0.94438
Q8WXE0_sHSLSRPGPtEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_S3_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S800 71.25 RPKRRSHSLSRPGPT 0.19817 0.248724 0.187928 0.128823 0.156057 0.104238 0.129706 0.211607 0.612955 0.776152 0.027045 -0.70615
Q8WXE0_sHsLSRPGPTEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_S3_S5_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S800.S802 45.23;45.23 RPKRRSHSLSRPGPT.KRRSHSLSRPGPTEG0.248714 0.257659 0.278829 0.18568 0.200551 0.131031 0.172421 0.261734 0.658763 0.30291 0.017651 -0.60217
Q8WXE0_sHSLsRPGPTEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_T10_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 T807 67.06 SLSRPGPTEGDAEGE 0.177495 0.218475 0.204676 0.116327 0.149904 0.108208 0.124813 0.200215 0.623394 0.941667 0.012668 -0.68178
Q8WXF1_gAINMGDAFsPAPAGNQGPPPMMGmNMNNR_S10_1Q8WXF1 PSPC1 55269 paraspeckle component 1 S409 100 INMGDAFSPAPAGNQ 0.153889 0.164974 0.194126 0.11615 0.141867 0.10713 0.121716 0.170997 0.711802 0.858569 0.036128 -0.49045
Q8WXG6_gtLSDSEIETNSATSTIFGk_T2_1 Q8WXG6 MADD 8567 MAP kinase activating death domain T1237 90.48 HLASSRGTLSDSEIE 0.209017 0.231676 0.200092 0.131647 0.167885 0.157714 0.152415 0.213595 0.713569 0.862893 0.0129 -0.48688
Q8WXG6_kRSPTEsVNTPVGk_T5_S7_1 Q8WXG6 MADD 8567 MAP kinase activating death domain T1061.S1063 45.42;45.42 DKRKRSPTESVNTPV.RKRSPTESVNTPVGK0.212153 0.178341 0.240646 0.172011 0.128408 0.118261 0.13956 0.21038 0.663371 0.912039 0.044091 -0.59211
Q8WZ73_rAsLSDLTDLEDIEGLTVR_S3_1 Q8WZ73 RFFL 117584 ring finger and FYVE like domain containing E3 ubiquitin protein ligaseS240 86.85 FVPGRRASLSDLTDL 0.182821 0.235674 0.281498 0.081938 0.151477 0.093781 0.109065 0.233331 0.467428 0.724197 0.025323 -1.09719
Q8WZ73_rAsLSDLTDLEDIEGLTVR_S3_S5_1 Q8WZ73 RFFL 117584 ring finger and FYVE like domain containing E3 ubiquitin protein ligaseS240.S242 50;50 FVPGRRASLSDLTDL.PGRRASLSDLTDLED0.190723 0.238734 0.296371 0.107496 0.15306 0.104092 0.121549 0.241943 0.50239 0.421684 0.024852 -0.99312
Q92499_aAGGGsYkGHVDILAPTVQELAALEk_Y7_1 Q92499 DDX1 1653 DEAD-box helicase 1 Y701 78.23 RAAGGGSYKGHVDIL 0.208996 0.195023 0.235702 0.128879 0.118571 0.182984 0.143478 0.21324 0.672848 0.526012 0.040018 -0.57165
Q92538_tPGHPPPPEIPsELGAcDFEkPESPR_S24_1 Q92538 GBF1 8729 golgi brefeldin A resistant guanine nucleotide exchange factor 1S1773 100 CDFEKPESPRAASSS 0.157142 0.144245 0.183644 0.099415 0.126979 0.124567 0.116987 0.161677 0.723583 0.73221 0.037365 -0.46677
Q92541_lTQIQEsQVTSHNk_S7_1 Q92541 RTF1 23168 RTF1 homolog, Paf1/RNA polymerase II complex componentS258 100 KLTQIQESQVTSHNK 0.313689 0.246083 0.254239 0.036895 0.045454 0.043411 0.04192 0.271337 0.154495 0.028918 0.007809 -2.69437
Q92560_sASNksPLVLEANR_S6_1 Q92560 BAP1 8314 BRCA1 associated protein 1 S292 97.38 SKSASNKSPLVLEAN 0.201716 0.19092 0.227554 0.183785 0.133399 0.132365 0.14985 0.20673 0.724857 0.58172 0.047707 -0.46423
Q92576_rGsAVATSHFEVGNTcPSEFPSk_S3_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 S1758 98.96 VHPFRRGSAVATSHF 0.214591 0.215017 0.221775 0.049485 0.064236 0.051253 0.054992 0.217128 0.253269 0.400473 6.31E-06 -1.98126
Q92576_rGSAVATsHFEVGNTcPSEFPSk_T7_S8_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 T1762.S1763 46.97;46.97 RRGSAVATSHFEVGN.RGSAVATSHFEVGNT0.244575 0.243829 0.252562 0.079373 0.089509 0.093745 0.087542 0.246988 0.354439 0.601091 6.23E-06 -1.49639
Q92576_sPQFINLk_S1_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 S1642 100 LVANTARSPQFINLK 0.17699 0.140743 0.155672 0.107677 0.086947 0.064979 0.086534 0.157802 0.548374 0.842555 0.01171 -0.86677
Q92597_sRtASGSSVTSLDGTR_S5_S7_S8_T10_S11_1 Q92597 NDRG1 10397 N-myc downstream regulated 1 S330.S332.S333.T335.S33619.3;19.3;19.3;19.3;19.3 LMRSRTASGSSVTSL.RSRTASGSSVTSLDG.SRTASGSSVTSLDGT.TASGSSVTSLDGTRS.ASGSSVTSLDGTRSR0.17493 0.193141 0.144789 0.050108 0.080449 0.073302 0.067953 0.170953 0.397496 0.593445 0.003596 -1.33099
Q92608_rSsVVFADEk_S2_S3_1 Q92608 DOCK2 1794 dedicator of cytokinesis 2 S1705.S1706 50;50 SKKRTKRSSVVFADE.KKRTKRSSVVFADEK0.150756 0.178271 0.133437 0.072931 0.124596 0.097535 0.098354 0.154155 0.638022 0.86714 0.048084 -0.64832
Q92608_rSsVVFADEk_S3_1 Q92608 DOCK2 1794 dedicator of cytokinesis 2 S1706 97.33 KKRTKRSSVVFADEK 0.237292 0.197196 0.216908 0.054077 0.095732 0.086571 0.078793 0.217132 0.362882 0.912374 0.001279 -1.46243
Q92609_sEsMPVQLNk_S3_1 Q92609 TBC1D5 9779 TBC1 domain family member 5 S522 94.52 QRLMKSESMPVQLNK 0.139658 0.16461 0.146266 0.073447 0.100389 0.100207 0.091347 0.150178 0.608261 0.820324 0.007241 -0.71724
Q92609_tsSTLDSEGTFNSYRk_S2_1 Q92609 TBC1D5 9779 TBC1 domain family member 5 S43 90.13 NKNGRRTSSTLDSEG 0.190539 0.17218 0.15647 0.125288 0.111209 0.133539 0.123345 0.173063 0.712719 0.609612 0.013578 -0.48859
Q92614_sTsFRQGPEESGLGDGTGPk_S3_1 Q92614 MYO18A 399687 myosin XVIIIA S728 90.58 GTLQRSTSFRQGPEE 0.167763 0.225394 0.163699 0.101668 0.118513 0.099517 0.106566 0.185619 0.574114 0.16662 0.019117 -0.80059
Q92615_hAIPsAERGPGLLESPSIFNFTADR_S5_1 Q92615 LARP4B 23185 La ribonucleoprotein 4B S424 100 HLRHAIPSAERGPGL 0.224844 0.212317 0.224106 0.10052 0.123923 0.097587 0.107343 0.220422 0.486989 0.38341 0.000259 -1.03804
Q92619_aGsPSPQPSGELPR_S5_1 Q92619 ARHGAP45 23526 Rho GTPase activating protein 45 S25 91.63 KNRAGSPSPQPSGEL 0.182575 0.166148 0.134313 0.086476 0.121943 0.049885 0.086101 0.161012 0.534751 0.63367 0.040883 -0.90306
Q92619_ksSFNVSDVARPEAAGSPPEEGGcTEGTPAk_S2_1 Q92619 ARHGAP45 23526 Rho GTPase activating protein 45 S577 77.26 PVMRARKSSFNVSDV 0.209182 0.180523 0.216522 0.152798 0.166276 0.118717 0.14593 0.202076 0.722157 0.751751 0.035043 -0.46962
Q92619_ssFNVSDVARPEAAGSPPEEGGcTEGTPAk_S1_S2_1 Q92619 ARHGAP45 23526 Rho GTPase activating protein 45 S577.S578 49.98;49.98 PVMRARKSSFNVSDV.VMRARKSSFNVSDVA0.213538 0.206627 0.297619 0.106807 0.144161 0.090991 0.113986 0.239261 0.476409 0.450194 0.019595 -1.06973
Q92619_sSFNVSDVARPEAAGSPPEEGGcTEGTPAk_S1_S2_S6_1Q92619 ARHGAP45 23526 Rho GTPase activating protein 45 S577.S578.S582 33.33;33.33;33.33 PVMRARKSSFNVSDV.VMRARKSSFNVSDVA.RKSSFNVSDVARPEA0.1878 0.172445 0.209055 0.103325 0.128035 0.076666 0.102675 0.189767 0.541061 0.677297 0.008808 -0.88614
Q92667_dkAItPPLPESTVPFSNGVLk_T5_1 Q92667 AKAP1 8165 A-kinase anchoring protein 1 T533 100 SPRDKAITPPLPEST 0.155418 0.228514 0.215011 0.103934 0.123505 0.115482 0.114307 0.199648 0.572544 0.120267 0.021123 -0.80454
Q92766_dPNSATATAPPsPLkR_S12_1 Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S161 99.21 ATATAPPSPLKRRRL 0.182217 0.243976 0.19349 0.092663 0.132014 0.092622 0.105766 0.206561 0.512033 0.646533 0.011998 -0.96569
Q92766_dPNSATATAPPsPLkR_S4_T6_S12_1 Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S153.T155.S161 32.15;32.15;32.15 IHEKDPNSATATAPP.EKDPNSATATAPPSP.ATATAPPSPLKRRRL0.204391 0.225007 0.198296 0.143017 0.126166 0.088043 0.119076 0.209231 0.56911 0.396171 0.007679 -0.81322
Q92766_fSPFLQTAEDNTQDEVAGAPADHHGPsDEEQGSPPEDk_S27_1Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1219 76.14 PADHHGPSDEEQGSP 0.215021 0.228005 0.227618 0.118969 0.14842 0.108834 0.125408 0.223548 0.560988 0.22859 0.001472 -0.83396
Q92766_fSPFLQTAEDNTQDEVAGAPADHHGPsDEEQGSPPEDk_S27_S33_1Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1219.S1225 50;50 PADHHGPSDEEQGSP.PSDEEQGSPPEDKLL0.176296 0.212196 0.22277 0.113421 0.135108 0.115065 0.121198 0.203754 0.594825 0.394463 0.006257 -0.74946
Q92766_rNsYTNcLQk_S3_1 Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1238 90.03 LLRAKRNSYTNCLQK 0.216126 0.287761 0.231245 0.075964 0.118186 0.096471 0.096874 0.245044 0.395333 0.476407 0.004047 -1.33886
Q92766_vTENGGSPQGIkSPskPPGPNR_S13_1 Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S42 68.37 GSPQGIKSPSKPPGP 0.161761 0.158319 0.172966 0.132497 0.119122 0.117046 0.122888 0.164349 0.74773 0.909492 0.003201 -0.41941
Q92797_rLsAQGQAISVVGSLSSmSPLEEEAPQAk_S3_1 Q92797 SYMPK 8189 symplekin S494 100 VLIKRRLSAQGQAIS 0.228745 0.260593 0.198593 0.072157 0.083852 0.07031 0.075439 0.22931 0.328984 0.106247 0.001117 -1.60391
Q92797_rRLsAQGQAISVVGSLSSMSPLEEEAPQAk_S11_1 Q92797 SYMPK 8189 symplekin S501 70.65 SAQGQAISVVGSLSS 0.304741 0.232182 0.204003 0.101652 0.102245 0.093589 0.099162 0.246975 0.401507 0.017162 0.037816 -1.3165
Q92797_rRLSAQGQAIsVVGSLSSMSPLEEEAPQAk_S4_1 Q92797 SYMPK 8189 symplekin S494 100 VLIKRRLSAQGQAIS 0.26578 0.221461 0.192339 0.062608 0.094919 0.0892 0.082243 0.226527 0.36306 0.357139 0.0036 -1.46172
Q92835_dSPLGPcRGEsPPTPPGQPPISPk_S11_T14_1 Q92835 INPP5D 3635 inositol polyphosphate-5-phosphatase D S960.T963 48.18;48.18 LGPCRGESPPTPPGQ.CRGESPPTPPGQPPI0.134921 0.145207 0.145912 0.095528 0.126619 0.078793 0.100313 0.142013 0.706365 0.120777 0.044796 -0.50151
Q92835_gESPPTPPGQPPIsPkk_S14_1 Q92835 INPP5D 3635 inositol polyphosphate-5-phosphatase D S971 100 PPGQPPISPKKFLPS 0.18636 0.268497 0.202319 0.076866 0.138728 0.105741 0.107112 0.219059 0.488964 0.671227 0.022182 -1.0322
Q92835_qTLsPDQQPTAWSYDQPPkDSPLGPcR_S4_1 Q92835 INPP5D 3635 inositol polyphosphate-5-phosphatase D S934 69.65 LHVKQTLSPDQQPTA 0.205585 0.253104 0.226448 0.117124 0.144521 0.169146 0.143597 0.228379 0.628766 0.911683 0.014116 -0.66941
Q93008_rPYTGNPQYTYNNWsPPVQSNETSNGYFLER_S15_1 Q93008 USP9X 8239 ubiquitin specific peptidase 9, X-linked S2443 98.24 QYTYNNWSPPVQSNE 0.185595 0.219613 0.187386 0.115627 0.138563 0.115293 0.123161 0.197531 0.623501 0.653716 0.005257 -0.68154
Q93073_nPSAAsAISFcSVISEPISEVNEk_S3_1 Q93073 SECISBP2L 9728 SECIS binding protein 2 like S851 91.69 MGHSRNPSAASAISF 0.24504 0.236214 0.198936 0.127605 0.139002 0.097279 0.121295 0.22673 0.534976 0.874239 0.004996 -0.90245
Q93074_qLQQQLsNTQPQPSTNIFGR_S7_1 Q93074 MED12 9968 mediator complex subunit 12 S2163 99.93 RQLQQQLSNTQPQPS 0.197732 0.203456 0.203532 0.115036 0.122121 0.12298 0.120045 0.201573 0.595542 0.736004 1.35E-05 -0.74773
Q93074_qLQQQLsNTQPQPSTNIFGR_S7_T9_1 Q93074 MED12 9968 mediator complex subunit 12 S2163.T2165 49.99;49.99 RQLQQQLSNTQPQPS.LQQQLSNTQPQPSTN0.241716 0.222214 0.248685 0.173885 0.179537 0.151316 0.168246 0.237538 0.70829 0.915672 0.004082 -0.49759
Q93100_qSsTPSAPELGQQPDVNISEWk_S2_1 Q93100 PHKB 5257 phosphorylase kinase regulatory subunit beta S700 92.14 HSKVKRQSSTPSAPE 0.166313 0.158375 0.135006 0.109235 0.107861 0.129597 0.115564 0.153231 0.754183 0.717424 0.032583 -0.40701
Q96AY4_rREPESPPAsAPIPLFGADTIGQR_S6_1 Q96AY4 TTC28 23331 tetratricopeptide repeat domain 28 S28 87.15 RRRREPESPPASAPI 0.169856 0.205553 0.185076 0.135615 0.142909 0.108921 0.129148 0.186828 0.691268 0.998897 0.016877 -0.53268
Q96B36_aATAARPPAPPPAPQPPsPTPsPPRPTLAR_S18_S22_2Q96B36 AKT1S1 84335 AKT1 substrate 1 S88.S92 82.74;98.8 PPAPQPPSPTPSPPR.QPPSPTPSPPRPTLA0.187672 0.16023 0.231326 0.142792 0.105633 0.127995 0.125473 0.193076 0.649865 0.427961 0.044327 -0.62179
Q96B36_sSDEENGPPSsPDLDR_S11_1 Q96B36 AKT1S1 84335 AKT1 substrate 1 S212 99.57 EENGPPSSPDLDRIA 0.203363 0.231679 0.224859 0.116818 0.110571 0.098455 0.108615 0.219967 0.493779 0.570541 0.000384 -1.01806
Q96B97_aPEkPLHEVPsGNSLLSSETILR_S11_1 Q96B97 SH3KBP1 30011 SH3 domain containing kinase binding protein 1 S79 99.86 KPLHEVPSGNSLLSS 0.14393 0.222732 0.195258 0.086431 0.136288 0.093763 0.105494 0.187306 0.563217 0.623486 0.042428 -0.82824
Q96BD5_lQTAQQQPLQQLQQQQQYHHHHAQQSAAAsPNLTASQk_Y18_1Q96BD5 PHF21A 51317 PHD finger protein 21A Y101 54.52 QLQQQQQYHHHHAQQ 0.156371 0.18351 0.170623 0.129243 0.124187 0.132093 0.128508 0.170168 0.755182 0.160032 0.006991 -0.4051
Q96BH1_rEsLGLESk_S3_1 Q96BH1 RNF25 64320 ring finger protein 25 S450 100 RPGTRRESLGLESKD 0.313976 0.24776 0.280407 0.063781 0.077292 0.080035 0.073703 0.280715 0.262554 0.129197 0.00047 -1.92931
Q96BK5_kTPEGDASPsTPEENETTTTSAFTIQEYFAk_T11_1 Q96BK5 PINX1 54984 PIN2/TERF1 interacting, telomerase inhibitor 1 T164 98.88 EGDASPSTPEENETT 0.171684 0.203046 0.150298 0.12409 0.108703 0.072513 0.101769 0.17501 0.581503 0.998026 0.027674 -0.78214
Q96BY6_dLYPFTVNTsNQGSR_S10_1 Q96BY6 DOCK10 55619 dedicator of cytokinesis 10 S1232 99.97 YPFTVNTSNQGSRDD 0.185753 0.199671 0.244241 0.119976 0.128128 0.130986 0.126364 0.209889 0.602051 0.067562 0.00963 -0.73204
Q96BY6_dLYPFTVNTsNQGSR_T9_S10_1 Q96BY6 DOCK10 55619 dedicator of cytokinesis 10 T1231.S1232 49.33;49.33 LYPFTVNTSNQGSRD.YPFTVNTSNQGSRDD0.165825 0.169777 0.231605 0.112154 0.129191 0.127039 0.122795 0.189069 0.649471 0.118975 0.039251 -0.62266
Q96BY6_dLYPFTVNTsNQGSRDDLSTNGGFQSQTAIk_T6_1 Q96BY6 DOCK10 55619 dedicator of cytokinesis 10 T1228 72.68 LKDLYPFTVNTSNQG 0.202053 0.163229 0.198358 0.136927 0.142539 0.120357 0.133274 0.18788 0.709358 0.449249 0.017741 -0.49541
Q96BY6_gNFNStVNNTVTVR_S5_T6_1 Q96BY6 DOCK10 55620 dedicator of cytokinesis 11 S195.T196 50;50 LYKGNFNSTVNNTVT.YKGNFNSTVNNTVTV0.195726 0.190565 0.213915 0.128278 0.129976 0.137467 0.131907 0.200069 0.659308 0.274203 0.000866 -0.60098
Q96BY6_gNFNStVNNTVTVR_T6_1 Q96BY6 DOCK10 55621 dedicator of cytokinesis 12 T196 93.27 YKGNFNSTVNNTVTV 0.188063 0.199011 0.199722 0.113128 0.131101 0.129178 0.124469 0.195599 0.636349 0.609811 0.000481 -0.65211
Q96BY6_sLLRPGQAAELR_S1_1 Q96BY6 DOCK10 55622 dedicator of cytokinesis 13 S12 100 RTRRFTRSLLRPGQA 0.204279 0.234975 0.147249 0.048054 0.096569 0.062969 0.069197 0.195501 0.35395 0.475142 0.012737 -1.49838
Q96CB8_lEkPETQSsPITVQSSk_T12_1 Q96CB8 INTS12 57117 integrator complex subunit 12 T131 93.48 ETQSSPITVQSSKDL 0.165736 0.20683 0.170113 0.075954 0.110441 0.07611 0.087502 0.180893 0.48372 0.873147 0.005769 -1.04776
Q96CN9_ksQVTLDVEk_S2_1 Q96CN9 GCC1 79571 GRIP and coiled-coil domain containing 1 S450 100 LQVAARKSQVTLDVE 0.305256 0.311848 0.36591 0.079695 0.112025 0.080988 0.090902 0.327671 0.27742 0.464506 0.000417 -1.84986
Q96CV9_kNsAIPSELNEkQELVYTNk_S3_1 Q96CV9 OPTN 10133 optineurin S342 100 QALERKNSAIPSELN 0.186123 0.20252 0.17933 0.10174 0.086901 0.098214 0.095618 0.189324 0.50505 0.594381 0.000336 -0.9855
Q96CX2_sPSGGAAGPLLTPSQSLDGSR_S1_1 Q96CX2 KCTD12 115207 potassium channel tetramerization domain containing 12S185 98.05 TLELASRSPSGGAAG 0.160197 0.159485 0.190256 0.090261 0.106026 0.12191 0.106066 0.169979 0.623991 0.896085 0.00943 -0.6804
Q96D71_rQsSSYDDPWk_S3_1 Q96D71 REPS1 85021 RALBP1 associated Eps domain containing 1 S272 90.19 AIEIRRQSSSYDDPW 0.179235 0.207851 0.210924 0.089923 0.147474 0.087555 0.108317 0.199337 0.543388 0.419325 0.014488 -0.87995
Q96D71_rTGSDHtNPTSPLLVkPSDLLEENk_T2_1 Q96D71 REPS1 85021 RALBP1 associated Eps domain containing 1 T473 74.46 QEMELKRTGSDHTNP 0.254225 0.247517 0.271233 0.170923 0.135799 0.144942 0.150555 0.257658 0.584319 0.620796 0.001073 -0.77517
Q96D71_sSSSQtLTQFDSNIAPADPDTAIVHPVPIR_S1_S2_S4_1Q96D71 REPS1 85021 RALBP1 associated Eps domain containing 1 S428.S429.S431 29.52;29.52;29.52 WETFSERSSSSQTLT.ETFSERSSSSQTLTQ.FSERSSSSQTLTQFD0.169985 0.164684 0.185648 0.125323 0.136706 0.132237 0.131422 0.173439 0.757742 0.43361 0.004107 -0.40022
Q96DF8_tPASGLQTPTStPAPGSAtRTPLTQDPASITDNLLQLPAR_T8_S17_2Q96DF8 ESS2 8220 ess-2 splicing factor homolog T437.S446 85.76;83.82 TPASGLQTPTSTPAP.TSTPAPGSATRTPLT0.240427 0.196078 0.205545 0.153649 0.155775 0.148593 0.152672 0.214017 0.713366 0.048677 0.042124 -0.48729



Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_S12_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.S147 100;90.95 RIDFIPVSPAPSPTR.IPVSPAPSPTRGIGK0.265313 0.212229 0.242165 0.160879 0.148549 0.088849 0.132759 0.239902 0.553388 0.646163 0.01663 -0.85364
Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_S12_T14_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.S147.T149 100;50;50 RIDFIPVSPAPSPTR.IPVSPAPSPTRGIGK.VSPAPSPTRGIGKQC0.240199 0.24251 0.199181 0.140077 0.148103 0.082534 0.123571 0.227296 0.543657 0.634375 0.014251 -0.87923
Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_T14_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.T149 98.51;89.11 RIDFIPVSPAPSPTR.VSPAPSPTRGIGKQC0.231504 0.231589 0.202691 0.165744 0.190321 0.129121 0.161729 0.221928 0.728745 0.452771 0.040824 -0.45651
Q96E09_rSNsAPLIHGLSDTSPVFQAEAPSAR_S12_1 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S45 77.08 APLIHGLSDTSPVFQ 0.159464 0.222368 0.155662 0.106558 0.117682 0.106692 0.11031 0.179165 0.615693 0.056437 0.034911 -0.69972
Q96E09_rSNsAPLIHGLSDTSPVFQAEAPSAR_S4_1 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S37 87.39 GGLRRSNSAPLIHGL 0.193689 0.193174 0.209663 0.121443 0.143348 0.106178 0.123656 0.198842 0.621882 0.402254 0.003381 -0.68529
Q96E09_sNsAPLIHGLSDTSPVFQAEAPSAR_S11_1 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S45 89.79 APLIHGLSDTSPVFQ 0.22736 0.277682 0.231703 0.179951 0.156905 0.134644 0.157167 0.245581 0.639978 0.795241 0.013028 -0.64391
Q96E09_sNSAPLIHGLSDTSPVFQAEAPSAR_S3_S11_1 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S37.S45 44.5;44.5 GGLRRSNSAPLIHGL.APLIHGLSDTSPVFQ0.177396 0.227778 0.255386 0.158494 0.134252 0.09782 0.130189 0.220186 0.591266 0.747207 0.035535 -0.75812
Q96EP0_rLsAPLPSScGDPEk_S3_1 Q96EP0 RNF31 55072 ring finger protein 31 S466 100 PGPPRRLSAPLPSSC 0.197484 0.202729 0.249413 0.120435 0.139927 0.148493 0.136285 0.216542 0.629371 0.403827 0.012215 -0.66802
Q96EP0_rLsAPLPSScGDPEkQR_S3_1 Q96EP0 RNF31 55072 ring finger protein 31 S466 100 PGPPRRLSAPLPSSC 0.150392 0.203062 0.182159 0.096325 0.133365 0.136481 0.122057 0.178538 0.683649 0.830041 0.047769 -0.54867
Q96EZ8_aPsTPVPPSPAPAPGLTkR_S3_1 Q96EZ8 MCRS1 10445 microspherule protein 1 S102 90.59 KKVSKAPSTPVPPSP 0.186034 0.146364 0.150387 0.09251 0.109768 0.117404 0.106561 0.160928 0.662164 0.508738 0.020403 -0.59474
Q96F46_ePGsQAcLAIDPLVGEEGGAAVAk_S4_1 Q96F46 IL17RA 23765 interleukin 17 receptor A S629 100 PLVREPGSQACLAID 0.180169 0.200688 0.172317 0.067048 0.107288 0.127869 0.100735 0.184391 0.54631 0.36635 0.013335 -0.87221
Q96F46_lALAGEGEAcPLLGsPGAGR_S15_1 Q96F46 IL17RA 23765 interleukin 17 receptor A S708 100 EACPLLGSPGAGRNS 0.199706 0.210197 0.198895 0.114963 0.105243 0.093717 0.104641 0.202933 0.515643 0.519943 0.000161 -0.95556
Q96FS4_qLLHLcLQDGGsPPGPGDLAEER_S12_1 Q96FS4 SIPA1 6494 signal-induced proliferation-associated 1 S817 100 LCLQDGGSPPGPGDL 0.191686 0.237997 0.213059 0.100198 0.127793 0.155667 0.127886 0.214247 0.596908 0.822445 0.014395 -0.74442
Q96GY3_sRIPsPLQPEmQGTPDDEPSEPEPSPSTLIYR_S5_1 Q96GY3 LIN37 55957 lin-37 DREAM MuvB core complex component S182 97.14 ACRSRIPSPLQPEMQ 0.228271 0.248636 0.265671 0.104646 0.127771 0.103397 0.111938 0.247526 0.452227 0.699076 0.000538 -1.14488
Q96HA1_sSsMSSLTGAYASGIPSSSR_S2_S3_1 Q96HA1 POM121 9883 POM121 transmembrane nucleoporin S392.S393 47.34;47.34 LNKRSRSSSMSSLTG.NKRSRSSSMSSLTGA0.200335 0.261592 0.231215 0.193896 0.15305 0.137406 0.16145 0.231047 0.698776 0.951138 0.046389 -0.5171
Q96I25_smGGAAIAPPTSLVEk_S1_1 Q96I25 RBM17 84991 RNA binding motif protein 17 S169 100 ERERRKRSMGGAAIA 0.17882 0.217178 0.208139 0.081018 0.109916 0.105469 0.098801 0.201379 0.490622 0.751641 0.002192 -1.02732
Q96I25_sPtGPSNSFLANMGGTVAHk_S1_1 Q96I25 RBM17 84991 RNA binding motif protein 17 S222 87.65 EEQDRPRSPTGPSNS 0.17905 0.189911 0.208635 0.137049 0.127796 0.114886 0.126577 0.192532 0.657433 0.712385 0.0036 -0.60508
Q96I25_sPtGPSNSFLANMGGTVAHk_S6_1 Q96I25 RBM17 84991 RNA binding motif protein 17 S227 93.35 PRSPTGPSNSFLANM 0.169911 0.187766 0.162084 0.119359 0.13462 0.087784 0.113921 0.173254 0.657541 0.465876 0.019639 -0.60485
Q96I25_sPtGPSNSFLANmGGTVAHk_T3_1 Q96I25 RBM17 84991 RNA binding motif protein 17 T224 89.62 QDRPRSPTGPSNSFL 0.157951 0.207823 0.193866 0.103307 0.128894 0.079963 0.104055 0.186546 0.557795 0.950046 0.015817 -0.84219
Q96II8_lRREsQYQENR_S5_1 Q96II8 LRCH3 84859 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 3S352 99.49 EQRLRRESQYQENRG 0.254871 0.203955 0.194637 0.065844 0.081136 0.051237 0.066072 0.217821 0.303332 0.350688 0.001814 -1.72103
Q96II8_rIsHEGSPVkPVAIR_S3_1 Q96II8 LRCH3 84859 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 3S415 99.89 YIEQRRISHEGSPVK 0.190557 0.205544 0.210936 0.152192 0.124808 0.138651 0.13855 0.202346 0.68472 0.745827 0.003078 -0.54641
Q96J88_rTsAYTLIAPNINR_S3_1 Q96J88 EPSTI1 94240 epithelial stromal interaction 1 S65 87.96 HAGQRRTSAYTLIAP 0.345726 0.454628 0.231484 0.057025 0.066696 0.045352 0.056357 0.343946 0.163856 0.018182 0.045545 -2.6095
Q96JM3_eTDPVksPPLPEHQk_S7_1 Q96JM3 CHAMP1 283489 chromosome alignment maintaining phosphoprotein 1 S108 100 KETDPVKSPPLPEHQ 0.245053 0.222788 0.294321 0.146359 0.112436 0.114596 0.124463 0.254054 0.48991 0.424204 0.005533 -1.02941
Q96JM3_kPGPPLsPEIRsPAGSPELR_S7_S12_S16_2 Q96JM3 CHAMP1 283489 chromosome alignment maintaining phosphoprotein 1 S427.S432.S436 100;50;50 RKPGPPLSPEIRSPA.PLSPEIRSPAGSPEL.EIRSPAGSPELRKPS0.15968 0.158066 0.17908 0.12298 0.112015 0.097161 0.110719 0.165609 0.668555 0.897755 0.005519 -0.58088
Q96JM3_kPSGsPDLWk_S5_1 Q96JM3 CHAMP1 283489 chromosome alignment maintaining phosphoprotein 1 S445 95.16 ELRKPSGSPDLWKLS 0.177259 0.20376 0.164047 0.098051 0.144417 0.106685 0.116385 0.181689 0.640572 0.804302 0.023867 -0.64257
Q96JM3_kPSPSEsPEPWkPFPAVSPEPR_S7_1 Q96JM3 CHAMP1 283489 chromosome alignment maintaining phosphoprotein 1 S286 98.62 RKPSPSESPEPWKPF 0.161163 0.20992 0.206514 0.104997 0.150044 0.130438 0.128493 0.192532 0.667384 0.815533 0.034986 -0.58341
Q96JP5_rRssPSARPPDVPGQQPQAAk_S3_S4_2 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S82.S83 99.66;97.91 EYPRRRRSSPSARPP.YPRRRRSSPSARPPD0.258001 0.187281 0.228343 0.156459 0.118173 0.084082 0.119571 0.224542 0.532512 0.980588 0.023067 -0.90911
Q96JP5_rRssPSARPPDVPGQQPQAAk_S3_S4_S6_2 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S82.S83.S85 54.14;91.72;54.14 EYPRRRRSSPSARPP.YPRRRRSSPSARPPD.RRRRSSPSARPPDVP0.178991 0.191637 0.215107 0.166356 0.142695 0.108652 0.139234 0.195245 0.713126 0.570573 0.04747 -0.48777
Q96JP5_rRssPSARPPDVPGQQPQAAk_S4_S6_2 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S83.S85 92.63;99.38 YPRRRRSSPSARPPD.RRRRSSPSARPPDVP0.211404 0.198023 0.191776 0.117772 0.118477 0.077097 0.104449 0.200401 0.521199 0.303902 0.002956 -0.9401
Q96JP5_rsSPSARPPDVPGQQPQAAk_S2_S3_1 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S82.S83 46.16;46.16 EYPRRRRSSPSARPP.YPRRRRSSPSARPPD0.183146 0.195078 0.19445 0.118393 0.131671 0.10751 0.119191 0.190891 0.624394 0.470857 0.000853 -0.67947
Q96JP5_rSsPSARPPDVPGQQPQAAk_S3_1 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S83 92.39 YPRRRRSSPSARPPD 0.174482 0.200695 0.174956 0.118086 0.13359 0.097194 0.11629 0.183378 0.634155 0.805555 0.007949 -0.65709
Q96JP5_rsSPSARPPDVPGQQPQAAk_S5_1 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S85 83.01 RRRRSSPSARPPDVP 0.195488 0.185153 0.19358 0.135033 0.128571 0.100544 0.121383 0.191407 0.634162 0.165112 0.003176 -0.65708
Q96JP5_sSPSARPPDVPGQQPQAAk_S2_1 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S83 93.5 YPRRRRSSPSARPPD 0.183889 0.251432 0.199824 0.094054 0.139576 0.098375 0.110668 0.211715 0.522722 0.67243 0.015621 -0.93588
Q96JP5_ssPSARPPDVPGQQPQAAk_S2_S4_1 Q96JP5 ZFP91 80829 ZFP91 zinc finger protein S83.S85 47.64;47.64 YPRRRRSSPSARPPD.RRRRSSPSARPPDVP0.168703 0.227511 0.189758 0.084883 0.134822 0.085722 0.101809 0.195324 0.521233 0.958809 0.017216 -0.94
Q96JY6_sFQSLAcsPGLPAADR_S8_1 Q96JY6 PDLIM2 64236 PDZ and LIM domain 2 S161 100 SFQSLACSPGLPAAD 0.200504 0.225338 0.25877 0.102589 0.184809 0.13873 0.142042 0.228204 0.622436 0.669679 0.041824 -0.684
Q96K21_wsPPQNYk_S2_1 Q96K21 ZFYVE19 84936 zinc finger FYVE-type containing 19 S144 100 SANASKWSPPQNYKK 0.16378 0.194815 0.154129 0.079011 0.100603 0.087213 0.088942 0.170908 0.52041 0.416292 0.004022 -0.94228
Q96L91_tPGVLLPGAGGAAGFGmtSPPPPtSPSR_T18_S19_T24_S25_2Q96L91 EP400 57634 E1A binding protein p400 T314.S315.T320.S32150.04;50.04;46.64;46.64 GAAGFGMTSPPPPTS.AAGFGMTSPPPPTSP.MTSPPPPTSPSRTAV.TSPPPPTSPSRTAVP0.151719 0.137119 0.171988 0.108912 0.124043 0.097198 0.110051 0.153608 0.716438 0.742703 0.02688 -0.48109
Q96PC5_sFNMPSLDkMDGSMPSEMESSR_S1_1 Q96PC5 MIA2 4253 melanoma inhibitory activity 2 S1250 89.66 SGPAELRSFNMPSLD 0.173802 0.187305 0.24297 0.078931 0.102102 0.073533 0.084855 0.201359 0.421412 0.292612 0.007054 -1.2467
Q96PK6_gQPGNAYDGAGQPSAAYLSmSQGAVANANsTPPPYER_S30_T31_1Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S571.T572 49.99;49.99 GAVANANSTPPPYER.AVANANSTPPPYERT0.179354 0.203577 0.17819 0.118857 0.127032 0.111809 0.119233 0.18704 0.637471 0.440568 0.001936 -0.64957
Q96PK6_gQPGNAYDGAGQPSAAYLSMSQGAVANANStPPPYER_T31_1Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 T572 85.99 AVANANSTPPPYERT 0.164488 0.191441 0.165859 0.101671 0.131596 0.114194 0.115821 0.173929 0.665906 0.989877 0.009229 -0.58661
Q96PK6_qPtPPFFGR_T3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 T206 100 DGQARQPTPPFFGRD 0.177563 0.186762 0.154378 0.080657 0.125045 0.11803 0.107911 0.172901 0.624119 0.656884 0.018056 -0.68011
Q96PK6_rLsESQLSFR_S3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S618 93 LSDYRRLSESQLSFR 0.214127 0.258893 0.192293 0.050043 0.081648 0.070738 0.067476 0.221771 0.304262 0.365416 0.002061 -1.71661
Q96PK6_tQsSASLAASYAAQQHPQAAASYR_S3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S520 80.25 AAPYRTQSSASLAAS 0.208201 0.242673 0.189984 0.095393 0.119878 0.125211 0.113494 0.213619 0.531292 0.521934 0.005085 -0.91242
Q96PY5_lLEQEALMEQQDPkSPsHk_S15_1 Q96PY5 FMNL2 114793 formin like 2 S1016 92.23 MEQQDPKSPSHKSKR 0.194396 0.252862 0.200737 0.098084 0.159958 0.129264 0.129102 0.215999 0.597698 0.963692 0.027862 -0.74251
Q96PY5_lLEQEALMEQQDPksPSHk_S15_S17_1 Q96PY5 FMNL2 114793 formin like 2 S1016.S1018 50;50 MEQQDPKSPSHKSKR.QQDPKSPSHKSKRQQ0.204528 0.221581 0.247338 0.143478 0.154774 0.180712 0.159655 0.224482 0.711213 0.879353 0.017543 -0.49165
Q96QC0_rksVTWPEEGk_S3_1 Q96QC0 PPP1R10 5514 protein phosphatase 1 regulatory subunit 10 S398 95.36 RKGRKRKSVTWPEEG 0.196348 0.23919 0.169552 0.107079 0.120848 0.127938 0.118622 0.201697 0.58812 0.167104 0.017226 -0.76582
Q96QD9_aRsNENLDkIDmSLDDIIk_S3_1 Q96QD9 FYTTD1 84248 forty-two-three domain containing 1 S23 100 SPPPKARSNENLDKI 0.168149 0.194435 0.178179 0.127205 0.133169 0.11307 0.124481 0.180254 0.690588 0.754347 0.004544 -0.5341
Q96QD9_gIsPMNRPPLSDk_S3_1 Q96QD9 FYTTD1 84248 forty-two-three domain containing 1 S118 100 TGIRKGISPMNRPPL 0.146441 0.154014 0.137419 0.061087 0.105327 0.067682 0.078032 0.145958 0.534621 0.216144 0.009623 -0.90341
Q96QD9_sNENLDkIDMSLDDIIk_S1_1 Q96QD9 FYTTD1 84248 forty-two-three domain containing 1 S23 100 SPPPKARSNENLDKI 0.158125 0.199949 0.17974 0.131776 0.136636 0.084827 0.117746 0.179272 0.656805 0.696556 0.039678 -0.60646
Q96QR8_dSLGDFIEHYAQLGPSsPEQLAAGAEEGGGPR_S17_1Q96QR8 PURB 5814 purine rich element binding protein B S101 89.18 YAQLGPSSPEQLAAG 0.202962 0.235304 0.190284 0.124546 0.153524 0.112694 0.130255 0.209517 0.621692 0.900293 0.011827 -0.68573
Q96QT4_rVSsLAGFTDcHR_S3_S4_1 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S1477 50;50 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC0.251652 0.241589 0.179694 0.098545 0.128229 0.090449 0.105741 0.224312 0.471403 0.413446 0.009349 -1.08497
Q96QT4_vSsLAGFTDcHR_S2_S3_1 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S1477 50;50 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC0.259977 0.274234 0.214235 0.071874 0.097757 0.076368 0.081999 0.249482 0.328679 0.325884 0.001066 -1.60525
Q96QT4_vSsLAGFTDcHRTsIPVHSk_S2_S3_T8_S14_2 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S1477.T1482.S148850;50;42.31;42.31 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC.VSSLAGFTDCHRTSI.FTDCHRTSIPVHSKQ0.182095 0.270089 0.190057 0.08887 0.119877 0.080504 0.096417 0.214081 0.450377 0.307461 0.018268 -1.1508
Q96QU8_hSVTAATPPPSPTSGEsGDLLSNLLQSPSSAk_S2_T4_1Q96QU8 XPO6 23214 exportin 6 S199.T201 49.92;49.92 ETVWDKHSVTAATPP.VWDKHSVTAATPPPS0.158131 0.197776 0.171753 0.09273 0.130046 0.117434 0.113403 0.175886 0.644754 0.940671 0.017392 -0.63318
Q96RT1_sHSITNMEIGGLk_S1_S3_T5_1 Q96RT1 ERBIN 55914 erbb2 interacting protein S870.S872.T874 33.33;33.33;33.33 PVGSVVKSHSITNME.GSVVKSHSITNMEIG.VVKSHSITNMEIGGL0.230401 0.289055 0.216959 0.094425 0.130181 0.121648 0.115418 0.245472 0.470187 0.383539 0.00616 -1.08869
Q96RT1_tEDVMFISDNEsFNPSLWEEQRk_S12_1 Q96RT1 ERBIN 55914 erbb2 interacting protein S444 100 MFISDNESFNPSLWE 0.215353 0.256721 0.168193 0.101819 0.138601 0.112738 0.11772 0.213422 0.55158 0.307766 0.026239 -0.85836
Q96SN8_gAEkAQEGALTLAVQAVsIPEVPLQPDk_S18_1 Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 S1643 100 TLAVQAVSIPEVPLQ 0.210161 0.177737 0.19033 0.125066 0.136281 0.166608 0.142652 0.192743 0.740115 0.732985 0.032491 -0.43418
Q96SN8_gNLELRPGGAHPGTcsPSRPGS_S16_1 Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 S1887 96.59 GAHPGTCSPSRPGS 0.185826 0.191164 0.203077 0.137264 0.121604 0.129036 0.129301 0.193356 0.668722 0.880585 0.000714 -0.58052
Q96SN8_gNLELRPGGAHPGTcsPSRPGS_S16_S22_1 Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 S1887.S1893 46.25;46.25 GAHPGTCSPSRPGS.CSPSRPGS0.203876 0.217762 0.262494 0.169088 0.144651 0.137426 0.150389 0.228044 0.659472 0.453711 0.018133 -0.60062
Q96SN8_gNLELRPGGAHPGTcSPsRPGS_T14_S16_1 Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 T1885.S1887 46.88;46.88 PGGAHPGTCSPSRPG.GAHPGTCSPSRPGS0.171627 0.197122 0.171359 0.108291 0.148129 0.105693 0.120704 0.180036 0.670446 0.558063 0.021421 -0.57681
Q96SN8_kTVsLEHLQR_S4_1 Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 S1490 100 SLSRKTVSLEHLQRE 0.183935 0.193647 0.18091 0.15538 0.137458 0.11876 0.137199 0.186164 0.73698 0.233338 0.012129 -0.4403
Q96T23_dAQRLsPIPEEVPk_S6_1 Q96T23 RSF1 51773 remodeling and spacing factor 1 S604 100 DKDAQRLSPIPEEVP 0.198781 0.204014 0.206889 0.115269 0.160639 0.147434 0.141114 0.203228 0.694363 0.060189 0.010494 -0.52624
Q96T23_fYETkEESYsPSkDR_S12_1 Q96T23 RSF1 51773 remodeling and spacing factor 1 S475 99.51 KEESYSPSKDRNIIT 0.155443 0.191207 0.154684 0.128515 0.126678 0.109834 0.121675 0.167111 0.728109 0.391476 0.027745 -0.45777
Q96T37_sLsPGGAALGYR_S3_1 Q96T37 RBM15 64783 RNA binding motif protein 15 S294 100 GGGQRSLSPGGAALG 0.2177 0.184982 0.191449 0.116732 0.118481 0.142504 0.125905 0.198044 0.635746 0.817078 0.005171 -0.65348
Q96T58_sVQSAAVPAPTSQLLSSLEk_S1_1 Q96T58 SPEN 23013 spen family transcriptional repressor S309 99.86 SDDSPARSVQSAAVP 0.212509 0.19805 0.202666 0.124661 0.102077 0.03882 0.088519 0.204408 0.433052 0.053616 0.011246 -1.20739
Q99442_vGPGNHGTEGsGGER_S11_1 Q99442 SEC62 7095 SEC62 homolog, preprotein translocation factor S335 97.98 GNHGTEGSGGERHSD 0.131786 0.148363 0.135818 0.093276 0.117016 0.100962 0.103751 0.138656 0.748265 0.674942 0.015318 -0.41838
Q99459_qTAEESGITNSASSTLLSEYNVTNNSVALRtPRtPASQDR_T31_T34_2Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like T352.T355 93.78;96.59 NNSVALRTPRTPASQ.VALRTPRTPASQDRI0.198094 0.177092 0.197974 0.135971 0.131031 0.111303 0.126102 0.191053 0.660033 0.923718 0.003201 -0.59939
Q99459_skLVLPAPQISDAELQEVVk_S1_1 Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like S293 100 SEFTKKRSKLVLPAP 0.353733 0.302641 0.376271 0.225844 0.185219 0.153501 0.188188 0.344215 0.546716 0.960444 0.006678 -0.87114
Q99459_skLVLPAPQISDAELQEVVk_S1_S11_1 Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like S293.S303 50;50 SEFTKKRSKLVLPAP.VLPAPQISDAELQEV0.321922 0.386126 0.329312 0.098965 0.101852 0.096738 0.099185 0.345786 0.286839 0.010599 0.006472 -1.80168
Q99549_gLWSTDsAEEDkETkR_S4_1 Q99549 MPHOSPH8 54737 M-phase phosphoprotein 8 S400 70.52 GEERGLWSTDSAEED 0.194903 0.243468 0.176895 0.13904 0.141938 0.126237 0.135739 0.205088 0.661854 0.111187 0.027534 -0.59541
Q99549_gLWStDSAEEDkETkR_S4_T5_1 Q99549 MPHOSPH8 54737 M-phase phosphoprotein 8 S400.T401 46.63;46.63 GEERGLWSTDSAEED.EERGLWSTDSAEEDK0.205367 0.223047 0.169821 0.145917 0.133461 0.127328 0.135568 0.199412 0.679841 0.217607 0.018288 -0.55673
Q99570_gSDQEVIQTGkPPRSEsSAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S17_1Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S894 63.81 GKPPRSESSAGICVP 0.16563 0.219754 0.156175 0.086142 0.099195 0.078338 0.087892 0.18052 0.486881 0.172456 0.01107 -1.03836
Q99570_gSDQEVIQTGkPPRSEsSAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S18_1Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S895 80.37 KPPRSESSAGICVPL 0.188388 0.257391 0.189524 0.09564 0.133247 0.092107 0.106998 0.211767 0.505262 0.499553 0.016433 -0.9849
Q99570_sESsAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S3_S4_1 Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S894.S895 47.94;47.94 GKPPRSESSAGICVP.KPPRSESSAGICVPL0.156227 0.184875 0.15956 0.094249 0.109758 0.101546 0.101851 0.166887 0.610299 0.393962 0.002986 -0.71241
Q99575_vQAYEEPSVASsPNGk_S12_1 Q99575 POP1 10940 POP1 homolog, ribonuclease P/MRP subunit S730 99.98 EEPSVASSPNGKESD 0.164609 0.184884 0.152115 0.108961 0.132478 0.111082 0.117507 0.167203 0.702782 0.764459 0.014966 -0.50885
Q99590_fHsPSTTWSPNk_S3_S5_1 Q99590 SCAF11 9169 SR-related CTD associated factor 11 S796.S798 48.31;48.31 TRRSRFHSPSTTWSP.RSRFHSPSTTWSPNK0.213105 0.207295 0.205037 0.124742 0.156044 0.103911 0.128232 0.208479 0.615085 0.049079 0.031201 -0.70114
Q99590_fHsPSTTWSPNkDTPQEk_S3_1 Q99590 SCAF11 9169 SR-related CTD associated factor 11 S796 99.7 TRRSRFHSPSTTWSP 0.160605 0.208357 0.166776 0.094665 0.140222 0.120954 0.118614 0.178579 0.664207 0.873409 0.039886 -0.59029
Q99590_fHSPStTWSPNkDTPQEk_T7_S9_1 Q99590 SCAF11 9169 SR-related CTD associated factor 11 T800.S802 40.8;40.8 RFHSPSTTWSPNKDT.HSPSTTWSPNKDTPQ0.223526 0.248943 0.232479 0.12688 0.148758 0.18837 0.154669 0.234983 0.658216 0.292195 0.014563 -0.60337
Q99590_nSsGPQSGWMk_S3_1 Q99590 SCAF11 9169 SR-related CTD associated factor 11 S1170 93.83 SRRGRNSSGPQSGWM 0.220677 0.174501 0.166168 0.092475 0.103367 0.075705 0.090516 0.187115 0.483742 0.367661 0.006754 -1.04769
Q99613_qPLLLsEDEEDTkR_S6_1 Q99613 EIF3C 8663 eukaryotic translation initiation factor 3 subunit C S39 100 GKQPLLLSEDEEDTK 0.146291 0.207034 0.154615 0.078884 0.126014 0.092982 0.099293 0.169313 0.586448 0.700961 0.041225 -0.76992
Q99661_gSSSANPVNsVR_S10_1 Q99661 KIF2C 11004 kinesin family member 2C S187 100 SSANPVNSVRRKSCL 0.263069 0.314518 0.329753 0.069494 0.104279 0.066634 0.080136 0.302447 0.264958 0.529117 0.000699 -1.91616
Q99684_dRLsPESQLTEAPDR_S4_1 Q99684 GFI1 2672 growth factor independent 1 transcriptional repressor S56 100 AEPRDRLSPESQLTE 0.185632 0.184373 0.219342 0.127972 0.119634 0.103136 0.116914 0.196449 0.595136 0.577558 0.004241 -0.74871
Q99684_dRLsPESQLTEAPDRASASPDScEGSVcER_S4_S17_S19_1Q99684 GFI1 2672 growth factor independent 1 transcriptional repressor S56.S69.S71 28.54;28.54;28.54 AEPRDRLSPESQLTE.TEAPDRASASPDSCE.APDRASASPDSCEGS0.173942 0.178684 0.211264 0.128068 0.107359 0.096479 0.110635 0.187963 0.5886 0.768331 0.006637 -0.76464



Q99684_sSEFEDFWRPPSPsAsPASEk_S12_S16_2 Q99684 GFI1 2672 growth factor independent 1 transcriptional repressor S94.S98 98.96;98.96 EDFWRPPSPSASPAS.RPPSPSASPASEKSM0.218612 0.165347 0.183802 0.155072 0.118955 0.129472 0.134499 0.189253 0.710684 0.64099 0.044551 -0.49272
Q99700_qNsIGNTPSGPVLASPQAGIIPTEAVAmPIPAASPTPASPASNR_S3_1Q99700 ATXN2 6311 ataxin 2 S697 93.79 PRSPRQNSIGNTPSG 0.160654 0.159746 0.157578 0.079774 0.109999 0.057303 0.082359 0.159326 0.516919 0.007121 0.036751 -0.95199
Q99728_qTVPSENIPLPEcSsPPSck_S15_1 Q99728 BARD1 580 BRCA1 associated RING domain 1 S364 99.41 IPLPECSSPPSCKRK 0.207911 0.191534 0.180462 0.106709 0.124516 0.141782 0.124336 0.193302 0.643219 0.765515 0.00588 -0.63662
Q9BPZ7_rtSFSFQk_S3_1 Q9BPZ7 MAPKAP1 79109 mitogen-activated protein kinase associated protein 1 S510 94.11 RKLNRRTSFSFQKEK 0.226345 0.193299 0.190554 0.091085 0.098096 0.125427 0.104869 0.203399 0.515583 0.907009 0.003181 -0.95572
Q9BPZ7_rtSFSFQk_T2_S3_1 Q9BPZ7 MAPKAP1 79109 mitogen-activated protein kinase associated protein 1 T509.S510 50;50 QRKLNRRTSFSFQKE.RKLNRRTSFSFQKEK0.219072 0.212527 0.155831 0.075152 0.104939 0.139255 0.106449 0.19581 0.543633 0.919401 0.030748 -0.8793
Q9BQF6_rPsSSEIITEGk_S3_1 Q9BQF6 SENP7 57337 SUMO1/sentrin specific peptidase 7 S11 98.98 RKLGRRPSSSEIITE 0.255456 0.199734 0.24445 0.09647 0.097965 0.084877 0.093104 0.233213 0.399223 0.111287 0.00133 -1.32473
Q9BQG0_sPsLLQSGAk_S3_1 Q9BQG0 MYBBP1A 10514 MYB binding protein 1a S1310 100 SLVIRSPSLLQSGAK 0.200979 0.17896 0.140911 0.087735 0.109207 0.097443 0.098129 0.173617 0.565202 0.22254 0.015397 -0.82316
Q9BQQ3_kPPGTPPPsALPLGAPPPDALPPGPTPEDSPSLETGSR_T5_S9_1Q9BQQ3 GORASP1 64689 golgi reassembly stacking protein 1 T216.S220 50;50 YHKKPPGTPPPSALP.PPGTPPPSALPLGAP0.1784 0.193195 0.16925 0.107819 0.151594 0.07486 0.111424 0.180282 0.618056 0.179371 0.041717 -0.69419
Q9BRP8_tLDkVsLEETAQLPSAPQGSR_S6_1 Q9BRP8 PYM1 84305 PYM homolog 1, exon junction complex associated factorS117 100 SRTLDKVSLEETAQL 0.241636 0.229398 0.268634 0.119208 0.145103 0.142283 0.135532 0.246556 0.549699 0.667381 0.001444 -0.86329
Q9BRP8_tLDkVSLEETAQLPSAPQGSR_T1_T10_1 Q9BRP8 PYM1 84305 PYM homolog 1, exon junction complex associated factorT112.T121 47.05;47.05 EAEALSRTLDKVSLE.DKVSLEETAQLPSAP0.191433 0.239601 0.224434 0.102993 0.138905 0.13014 0.124013 0.218489 0.567591 0.732563 0.006131 -0.81708
Q9BRQ0_sNTQGPAYSHLtEFAPPPTPmVDHLVASNPFEDDFGAPk_S1_1Q9BRQ0 PYGO2 90780 pygopus family PHD finger 2 S48 81.98 PEKKRRKSNTQGPAY 0.263647 0.398595 0.279091 0.1017 0.154317 0.084759 0.113592 0.313778 0.362015 0.388623 0.013545 -1.46588
Q9BRZ2_eEGAQTLEEDRAQtPHEDGGPQPHR_T14_1 Q9BRZ2 TRIM56 81844 tripartite motif containing 56 T442 100 LEEDRAQTPHEDGGP 0.190971 0.247054 0.233069 0.119801 0.140708 0.070493 0.110334 0.223698 0.493229 0.792021 0.013341 -1.01967
Q9BTA9_isTPQTNTVPIkPLIsTPPVSSQPk_S2_T17_2 Q9BTA9 WAC 51322 WW domain containing adaptor with coiled-coil S456.T471 87.9;98.48 SYVSPRISTPQTNTV.PIKPLISTPPVSSQP0.180792 0.146547 0.144359 0.078233 0.094155 0.083662 0.08535 0.157233 0.542826 0.27127 0.004787 -0.88144
Q9BTA9_isTPQTNTVPIkPLIsTPPVSSQPk_T3_T17_2 Q9BTA9 WAC 51322 WW domain containing adaptor with coiled-coil T457.T471 87.02;89.14 YVSPRISTPQTNTVP.PIKPLISTPPVSSQP0.197191 0.17694 0.171504 0.110241 0.126759 0.090024 0.109008 0.181878 0.599343 0.702427 0.005239 -0.73855
Q9BTC0_rNsVERPAEPVAGAATPSLVEQQk_S3_1 Q9BTC0 DIDO1 11083 death inducer-obliterator 1 S1456 100 CADVRRNSVERPAEP 0.156417 0.173911 0.17473 0.126734 0.140583 0.110896 0.126071 0.168353 0.748851 0.65315 0.015531 -0.41725
Q9BTC0_yLSVPPSPNISTSEsRsPPEGDTTLFLSR_T12_S13_S17_2Q9BTC0 DIDO1 11083 death inducer-obliterator 1 T1035.S1036.S104039.38;39.38;80.85 PPSPNISTSESRSPP.PSPNISTSESRSPPE.ISTSESRSPPEGDTT0.181671 0.203475 0.240774 0.12598 0.163559 0.087197 0.125578 0.20864 0.60189 0.759857 0.041268 -0.73243
Q9BTV6_aPsWSFPSNLGTk_S3_1 Q9BTV6 DPH7 92715 diphthamide biosynthesis 7 S353 99.93 RSLQRAPSWSFPSNL 0.188702 0.206648 0.210717 0.102807 0.135287 0.131414 0.123169 0.202022 0.609682 0.607196 0.003018 -0.71387
Q9BU76_rPAEATSSPtSPERPR_T10_1 Q9BU76 C1orf35 79169 chromosome 1 open reading frame 35 T219 93.69 AEATSSPTSPERPRH 0.166157 0.193948 0.206454 0.105544 0.132483 0.05913 0.099052 0.188853 0.524495 0.472135 0.021508 -0.931
Q9BU76_rPAEATSSPtSPERPR_T10_S11_1 Q9BU76 C1orf35 79169 chromosome 1 open reading frame 35 T219.S220 50;50 AEATSSPTSPERPRH.EATSSPTSPERPRHH0.16393 0.211143 0.167211 0.096507 0.120729 0.068104 0.095113 0.180761 0.526182 0.999155 0.016392 -0.92637
Q9BUB5_aTDsLPGkFEDMYk_S4_1 Q9BUB5 MKNK1 8569 MAP kinase interacting serine/threonine kinase 1 S39 99.26 RRGRATDSLPGKFED 0.167422 0.235139 0.207335 0.083835 0.145094 0.10993 0.112953 0.203298 0.555603 0.898466 0.026983 -0.84787
Q9BUH6_ksPRPAGPQLFLPDPDPQR_S2_1 Q9BUH6 PAXX 286257 PAXX non-homologous end joining factor S152 100 TAVSPRKSPRPAGPQ 0.179936 0.201756 0.207302 0.142841 0.150349 0.106448 0.133213 0.196331 0.678511 0.550322 0.016623 -0.55956
Q9BVJ6_kRsELSQDAEPAGSQETk_S3_S6_1 Q9BVJ6 UTP14A 10813 UTP14A small subunit processome component S434.S437 50;50 RRSLRKRSELSQDAE.LRKRSELSQDAEPAG0.226511 0.247852 0.2952 0.2121 0.14669 0.131536 0.163442 0.256521 0.63715 0.805404 0.043673 -0.6503
Q9BVP2_sFILDk_S1_1 Q9BVP2 GNL3 26354 G protein nucleolar 3 S529 100 AGEQSTRSFILDKII 0.188036 0.174004 0.156093 0.092042 0.119827 0.061869 0.091246 0.172711 0.528317 0.467528 0.013044 -0.92052
Q9BW19_aPsQLPLSGSR_S3_1 Q9BW19 KIFC1 3833 kinesin family member C1 S26 100 RPLIKAPSQLPLSGS 0.425986 0.39317 0.248971 0.070215 0.083315 0.071858 0.075129 0.356043 0.211012 0.011421 0.034826 -2.2446
Q9BW61_aSNRRPsVYLPTR_S7_1 Q9BW61 DDA1 79016 DET1 and DDB1 associated 1 S33 79.13 KASNRRPSVYLPTRE 0.204037 0.190493 0.179797 0.09501 0.124179 0.095284 0.104824 0.191442 0.54755 0.688715 0.001924 -0.86894
Q9BWT3_lPskELPDSSSPVPANNIR_S3_1 Q9BWT3 PAPOLG 64895 poly (A) polymerase gamma S708 100 SRKKRLPSKELPDSS 0.193833 0.213859 0.229138 0.126909 0.12404 0.188614 0.146521 0.212277 0.690235 0.381271 0.048387 -0.53484
Q9BWT3_rLPskELPDSSSPVPANNIR_S4_1 Q9BWT3 PAPOLG 64895 poly (A) polymerase gamma S708 98.76 SRKKRLPSKELPDSS 0.246612 0.222619 0.278636 0.125397 0.112418 0.185367 0.14106 0.249289 0.565851 0.685556 0.017465 -0.82151
Q9BWU0_aSSQVLSESPsQDSLDAFMSEMk_S11_1 Q9BWU0 SLC4A1AP 22950 solute carrier family 4 member 1 adaptor protein S532 89.15 QVLSESPSQDSLDAF 0.19214 0.177842 0.203535 0.088966 0.114042 0.107601 0.103536 0.191173 0.541585 0.988479 0.001156 -0.88474
Q9BXB4_gSLPSGtTIEWLEPk_S5_1 Q9BXB4 OSBPL11 114885 oxysterol binding protein like 11 S289 83.2 HQKGSLPSGTTIEWL 0.268814 0.293258 0.238824 0.106517 0.142496 0.02889 0.092634 0.266966 0.346989 0.361323 0.009257 -1.52704
Q9BXB4_rPsQNAISFFNVGHSk_S3_1 Q9BXB4 OSBPL11 114885 oxysterol binding protein like 11 S189 100 PISQRRPSQNAISFF 0.185632 0.173711 0.150253 0.136294 0.117224 0.108333 0.120617 0.169865 0.710074 0.772917 0.020621 -0.49396
Q9BXB4_sFsLASSSNSPISQR_S1_S3_1 Q9BXB4 OSBPL11 114885 oxysterol binding protein like 11 S172.S174 50;50 NPPLKSRSFSLASSS.PLKSRSFSLASSSNS0.159175 0.179458 0.138358 0.051351 0.078512 0.064038 0.064634 0.158997 0.406508 0.608537 0.002679 -1.29864
Q9BXB4_sFsLASSSNSPISQR_S3_1 Q9BXB4 OSBPL11 114885 oxysterol binding protein like 11 S174 100 PLKSRSFSLASSSNS 0.248352 0.22276 0.165125 0.047533 0.059755 0.060444 0.055911 0.212079 0.263631 0.056428 0.003331 -1.92341
Q9BXK1_gGPGAAPGGAsPASSSSAASSPSSGR_S11_1 Q9BXK1 KLF16 83855 Kruppel like factor 16 S99 99.99 GAAPGGASPASSSSA 0.27094 0.250239 0.280777 0.111708 0.096827 0.084954 0.09783 0.267319 0.365966 0.850321 0.00014 -1.45022
Q9BXK1_gGPGAAPGGASPASSSSAAsSPSSGR_S21_1 Q9BXK1 KLF16 83855 Kruppel like factor 16 S109 96.57 SSSSAASSPSSGRAP 0.180615 0.194339 0.153866 0.127586 0.134681 0.099444 0.12057 0.176274 0.683995 0.900987 0.025473 -0.54794
Q9BXK1_sTSPsDSLPcSLAGSPAPSPAPSPAPAGL_S3_S5_1 Q9BXK1 KLF16 83855 Kruppel like factor 16 S226.S228 43.97;43.97 RPGARSTSPSDSLPC.GARSTSPSDSLPCSL0.219169 0.251307 0.202562 0.102998 0.16072 0.173416 0.145712 0.224346 0.649496 0.607211 0.038844 -0.62261
Q9BXK1_sTSPsDSLPcSLAGSPAPSPAPSPAPAGL_T2_S3_1 Q9BXK1 KLF16 83855 Kruppel like factor 16 T225.S226 35.74;35.74 RRPGARSTSPSDSLP.RPGARSTSPSDSLPC0.232453 0.255797 0.261836 0.131674 0.164791 0.080437 0.125634 0.250029 0.502478 0.235259 0.008891 -0.99287
Q9BYG3_kVsGTLDTPEk_S3_1 Q9BYG3 NIFK 84365 nucleolar protein interacting with the FHA domain of MKI67S218 98.98 RKKKKKVSGTLDTPE 0.210554 0.173732 0.228089 0.129957 0.114364 0.171187 0.138503 0.204125 0.678519 0.943426 0.048129 -0.55954
Q9BYX4_asPEPELQLRPYQMEVAQPALEGk_S2_1 Q9BYX4 IFIH1 64135 interferon induced with helicase C domain 1 S301 100 ENVAARASPEPELQL 0.138766 0.185433 0.170041 0.084864 0.091417 0.062638 0.07964 0.164747 0.483408 0.573848 0.006363 -1.04869
Q9BZ23_dRLGsYSGPTSVSR_S5_1 Q9BZ23 PANK2 80025 pantothenate kinase 2 S189 92.59 TRRDRLGSYSGPTSV 0.22669 0.22301 0.204318 0.176923 0.173641 0.1332 0.161255 0.218006 0.739679 0.390581 0.022335 -0.43503
Q9BZ23_rAsSASVPAVGASAEGTRR_S3_1 Q9BZ23 PANK2 80025 pantothenate kinase 2 S168 83.49 EPLRRRASSASVPAV 0.253971 0.228425 0.238735 0.085634 0.151243 0.097101 0.111326 0.240377 0.463129 0.237135 0.003909 -1.11051
Q9BZ95_nEkPTQSVSsPEATSGSTGSVEk_S10_1 Q9BZ95 NSD3 54904 nuclear receptor binding SET domain protein 3 S561 99.22 KPTQSVSSPEATSGS 0.195651 0.165184 0.207478 0.120505 0.119313 0.119452 0.119757 0.189438 0.632168 0.001781 0.031072 -0.66162
Q9BZ95_sLPASITMHk_S1_1 Q9BZ95 NSD3 54904 nuclear receptor binding SET domain protein 3 S478 99.7 KTAAARKSLPASITM 0.340619 0.259039 0.206939 0.090679 0.131072 0.129025 0.116925 0.268865 0.434884 0.204721 0.020827 -1.2013
Q9BZF2_lHGsVPNLSR_S4_1 Q9BZF2 OSBPL7 114881 oxysterol binding protein like 7 S272 100 RVGRLHGSVPNLSRY 0.185218 0.224514 0.14142 0.050478 0.097061 0.054549 0.067363 0.183717 0.366666 0.556197 0.01462 -1.44746
Q9BZQ8_hNLFEDNmALPsESVSSLTDLkPPTGSNQASPAR_S12_S14_S16_S17_1Q9BZQ8 FAM129A 116496 family with sequence similarity 129 member A S577.S579.S581.S58224.57;24.57;24.57;24.57 EDNMALPSESVSSLT.NMALPSESVSSLTDL.ALPSESVSSLTDLKP.LPSESVSSLTDLKPP0.206189 0.191911 0.21481 0.162981 0.13039 0.116262 0.136544 0.204303 0.66834 0.377933 0.011589 -0.58134
Q9BZQ8_rAsAILPGVLGSETLSNEVFQESEEEk_S3_1 Q9BZQ8 FAM129A 116496 family with sequence similarity 129 member A S602 100 ASPARRASAILPGVL 0.26523 0.193503 0.196175 0.085754 0.107077 0.08472 0.092517 0.218303 0.423803 0.175718 0.0069 -1.23853
Q9BZQ8_rAsAILPGVLGSETLSNEVFQESEEEkQPEVPSSLAk_S3_1Q9BZQ8 FAM129A 116496 family with sequence similarity 129 member A S602 100 ASPARRASAILPGVL 0.184855 0.218841 0.234587 0.109958 0.118415 0.104589 0.110987 0.212761 0.521653 0.13989 0.002599 -0.93884
Q9BZW8_nHsPSFNSTIYEVIGk_S3_1 Q9BZW8 CD244 51744 CD244 molecule S334 99.61 GSRKRNHSPSFNSTI 0.237613 0.182722 0.237179 0.15222 0.110353 0.161423 0.141332 0.219171 0.644847 0.852943 0.031839 -0.63297
Q9C073_sLEGLNQELEEVFVk_S1_1 Q9C073 FAM117A 81558 family with sequence similarity 117 member A S213 100 LSPCLHRSLEGLNQE 0.211681 0.209588 0.162488 0.128996 0.156547 0.137288 0.140944 0.194586 0.724328 0.410414 0.040832 -0.46529
Q9C0B0_nSSLGSPSNLcGsPPGSIR_S13_1 Q9C0B0 UNK 85451 unkempt family zinc finger S385 100 SPSNLCGSPPGSIRK 0.181511 0.14999 0.162368 0.086389 0.116088 0.115891 0.106123 0.164623 0.644641 0.926764 0.012222 -0.63343
Q9C0B5_gDsLkEPTSIAESSR_S3_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S380 100 AKLSRGDSLKEPTSI 0.158778 0.188894 0.214089 0.095514 0.117126 0.076067 0.096236 0.187253 0.513933 0.709803 0.010241 -0.96035
Q9C0B5_sAQGTGFELGQLQSIR_S1_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S432 100 SRSSSLKSAQGTGFE 0.17798 0.15775 0.146158 0.115432 0.136066 0.089465 0.113654 0.160629 0.707558 0.644677 0.045547 -0.49908
Q9C0B5_sEPSLEPESFRsPTFGk_S12_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S409 88.65 LEPESFRSPTFGKSF 0.169786 0.207773 0.180974 0.095442 0.122418 0.088401 0.102087 0.186177 0.548332 0.916613 0.005358 -0.86688
Q9C0B5_sEPSLEPESFRsPTFGk_S9_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S406 87.63 EPSLEPESFRSPTFG 0.214721 0.204934 0.18536 0.074375 0.122334 0.10746 0.10139 0.201672 0.502746 0.541079 0.003782 -0.9921
Q9C0B5_sFHFDPLSSGSR_S1_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S415 100 RSPTFGKSFHFDPLS 0.211884 0.257626 0.261345 0.098107 0.105612 0.170234 0.124651 0.243618 0.511665 0.650961 0.012973 -0.96673
Q9C0B5_sFHFDPLSsGSR_S8_S9_S11_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S422.S423.S425 33.33;33.33;33.33 SFHFDPLSSGSRSSS.FHFDPLSSGSRSSSL.FDPLSSGSRSSSLKS0.224431 0.218735 0.364838 0.138421 0.12451 0.069522 0.110818 0.269335 0.41145 0.324695 0.038537 -1.28121
Q9C0B5_skGSLEITESQSADAEPPPPPkPDLSR_S1_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S296 85.38 GELRRTKSKGSLEIT 0.186222 0.183515 0.207472 0.14369 0.102746 0.10311 0.116515 0.192403 0.605581 0.474208 0.008171 -0.72361
Q9C0B5_skGsLEITESQSADAEPPPPPkPDLSR_S1_S4_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S296.S299 50;50 GELRRTKSKGSLEIT.RRTKSKGSLEITESQ0.144443 0.165559 0.151818 0.095281 0.124482 0.077085 0.098949 0.15394 0.642779 0.334557 0.02206 -0.63761
Q9C0B5_skGSLEITESQSADAEPPPPPkPDLSR_S1_T8_S10_S12_1Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S296.T303.S305.S30723.88;23.88;23.88;23.88 GELRRTKSKGSLEIT.SKGSLEITESQSADA.GSLEITESQSADAEP.LEITESQSADAEPPP0.176496 0.175817 0.221695 0.141131 0.12544 0.129688 0.132086 0.191336 0.690336 0.173972 0.020308 -0.53463
Q9C0B5_sSsLksAQGTGFELGQLQSIR_S1_S6_2 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S427.S432 76.76;99.24 PLSSGSRSSSLKSAQ.SRSSSLKSAQGTGFE0.165657 0.153709 0.189492 0.103778 0.1049 0.079596 0.096091 0.16962 0.56651 0.762253 0.00533 -0.81983
Q9C0B5_sSsLksAQGTGFELGQLQSIR_S3_S6_2 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S429.S432 84.33;99.84 SSGSRSSSLKSAQGT.SRSSSLKSAQGTGFE0.136222 0.142012 0.170112 0.108133 0.119802 0.10537 0.111102 0.149448 0.743412 0.303021 0.027916 -0.42777
Q9C0B5_tkskGSLEITESQSADAEPPPPPkPDLSR_S3_1 Q9C0B5 ZDHHC5 25921 zinc finger DHHC-type containing 5 S296 82.84 GELRRTKSKGSLEIT 0.164508 0.17007 0.170802 0.148821 0.110635 0.115368 0.124941 0.16846 0.741667 0.053236 0.023319 -0.43116
Q9C0C2_dtQSPSTcSEGLLGWSQk_S4_S6_T7_1 Q9C0C2 TNKS1BP1 85456 tankyrase 1 binding protein 1 S712.S714.T715 30.83;30.83;30.83 AELKDTQSPSTCSEG.LKDTQSPSTCSEGLL.KDTQSPSTCSEGLLG0.172449 0.201067 0.170105 0.136159 0.12764 0.069989 0.111263 0.181207 0.614008 0.373123 0.038576 -0.70367
Q9C0C2_hNGSLsPGLEAR_S6_1 Q9C0C2 TNKS1BP1 85456 tankyrase 1 binding protein 1 S1385 100 LRHNGSLSPGLEARD 0.152216 0.16909 0.19383 0.080858 0.12274 0.080614 0.094737 0.171712 0.551722 0.853789 0.014124 -0.85799
Q9C0C2_rFsEGVLQSPSQDQEk_S3_1 Q9C0C2 TNKS1BP1 85456 tankyrase 1 binding protein 1 S429 100 SLVQRRFSEGVLQSP 0.153374 0.215101 0.114155 0.041105 0.092075 0.066561 0.06658 0.160877 0.413859 0.401006 0.045483 -1.27279
Q9C0J8_sSSLQGMDMASLPPR_S1_S2_1 Q9C0J8 WDR33 55339 WD repeat domain 33 S1217.S1218 47.99;47.99 SPASRERSSSLQGMD.PASRERSSSLQGMDM0.153234 0.194671 0.193863 0.13189 0.101408 0.128352 0.12055 0.180589 0.667536 0.662289 0.022973 -0.58308
Q9GZY6_fSkPPEDDDANsYENVLIck_S12_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S135 89.5 PEDDDANSYENVLIC 0.205473 0.231373 0.193766 0.127013 0.18386 0.140937 0.150603 0.210204 0.716463 0.593371 0.043166 -0.48104
Q9GZY6_fSkPPEDDDANsYENVLIck_S12_Y13_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S135.Y136 50;50 PEDDDANSYENVLIC.EDDDANSYENVLICK0.20618 0.211281 0.201476 0.127931 0.171875 0.142043 0.147283 0.206312 0.713884 0.091201 0.01123 -0.48624
Q9GZY6_fSkPPEDDDANSyENVLIck_Y13_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 Y136 86.57 EDDDANSYENVLICK 0.222651 0.224891 0.204243 0.14107 0.17574 0.158255 0.158355 0.217262 0.728867 0.59865 0.007891 -0.45627
Q9GZY6_gDLsLSLALk_S4_S6_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S165.S167 50;50 GLCRGDLSLSLALKT.CRGDLSLSLALKTGP0.266572 0.24083 0.27077 0.063055 0.077395 0.084818 0.075089 0.259391 0.289483 0.635509 8.36E-05 -1.78845
Q9GZY6_hGsEEAYIDPIAMEYYNWGR_S3_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S106 100 SKGSRHGSEEAYIDP 0.21097 0.204335 0.210385 0.10898 0.158878 0.139839 0.135899 0.208563 0.651595 0.041678 0.035404 -0.61795
Q9H019_asFETLPNISDLcLR_S2_1 Q9H019 MTFR1L 56181 mitochondrial fission regulator 1 like S41 85.6 LKPCARASFETLPNI 0.120444 0.147476 0.157605 0.074605 0.086543 0.081982 0.081043 0.141841 0.571367 0.179064 0.006381 -0.80751
Q9H019_aSsFADMmGILk_S2_S3_1 Q9H019 MTFR1L 56181 mitochondrial fission regulator 1 like S237.S238 50;50 CVSLSKASSFADMMG.VSLSKASSFADMMGI0.272234 0.267541 0.296853 0.113623 0.123339 0.142111 0.126358 0.278876 0.453096 0.916592 0.000247 -1.14211
Q9H0B6_aSsLNFLNk_S3_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S582 99.33 PRMKRASSLNFLNKS 0.209523 0.209568 0.17823 0.101006 0.163141 0.125353 0.129833 0.199107 0.652078 0.500173 0.029414 -0.61688
Q9H0B6_rAsSLNFLNk_S3_S4_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S581.S582 50;50 NPRMKRASSLNFLNK.PRMKRASSLNFLNKS0.243936 0.233164 0.230486 0.082601 0.135237 0.124856 0.114231 0.235862 0.484314 0.122421 0.001852 -1.04599
Q9H0B6_rAsSLNFLNk_S4_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S582 95.61 PRMKRASSLNFLNKS 0.206237 0.206939 0.207746 0.09235 0.143019 0.114996 0.116788 0.206974 0.564265 0.001768 0.025315 -0.82556
Q9H0D6_dQPAFTPSGILTPHALGsR_S18_1 Q9H0D6 XRN2 22803 5'-3' exoribonuclease 2 S445 92.81 LTPHALGSRNSPGSQ 0.191461 0.192637 0.177692 0.13113 0.120654 0.110157 0.120647 0.187264 0.644264 0.771439 0.000994 -0.63428
Q9H0D6_mQNNsSPSISPNTSFTSDGSPSPLGGIk_S6_1 Q9H0D6 XRN2 22803 5'-3' exoribonuclease 2 S471 82.9 MRMQNNSSPSISPNT 0.210721 0.186438 0.17974 0.105675 0.154244 0.121736 0.127218 0.1923 0.661561 0.605273 0.019034 -0.59605
Q9H0D6_rNsLGGDVLFVGk_S3_1 Q9H0D6 XRN2 22803 5'-3' exoribonuclease 2 S678 100 PEETRRNSLGGDVLF 0.120132 0.165146 0.137036 0.064532 0.099026 0.091173 0.08491 0.140771 0.603179 0.774674 0.029089 -0.72934
Q9H0H5_sIGsAVDQGNESIVAk_S1_S4_1 Q9H0H5 RACGAP1 29127 Rac GTPase activating protein 1 S203.S206 50;50 GPVKKTRSIGSAVDQ.KKTRSIGSAVDQGNE0.231238 0.200117 0.247831 0.119461 0.139551 0.147805 0.135606 0.226395 0.598978 0.531766 0.005116 -0.73943
Q9H0J9_kDSSGSVsPNTLSQEEGDQIcLYHIR_S8_1 Q9H0J9 PARP12 64761 poly (ADP-ribose) polymerase family member 12 S263 88.66 KDSSGSVSPNTLSQE 0.173285 0.184414 0.18798 0.130819 0.137126 0.141041 0.136329 0.181893 0.749499 0.623336 0.001031 -0.416
Q9H1A4_nFDFEGSLsPVIAPk_S9_1 Q9H1A4 ANAPC1 64682 anaphase promoting complex subunit 1 S688 100 FDFEGSLSPVIAPKK 0.196983 0.224337 0.167045 0.106529 0.147392 0.145101 0.133007 0.196122 0.678187 0.781938 0.040855 -0.56025
Q9H1A4_sPsISNmAALSR_S3_1 Q9H1A4 ANAPC1 64682 anaphase promoting complex subunit 1 S343 91.25 SLHSRSPSISNMAAL 0.196529 0.164128 0.180432 0.070204 0.093961 0.099548 0.087904 0.180363 0.487375 0.961069 0.002052 -1.0369
Q9H1B7_aHGcFQDGRsPGPPPPVGVk_S10_1 Q9H1B7 IRF2BPL 64207 interferon regulatory factor 2 binding protein like S69 100 GCFQDGRSPGPPPPV 0.213523 0.206694 0.212503 0.100632 0.104008 0.10539 0.103343 0.210907 0.489995 0.61266 1.9E-06 -1.02916



Q9H1B7_kAsPEPPDSAEGALk_S3_1 Q9H1B7 IRF2BPL 64207 interferon regulatory factor 2 binding protein like S547 100 SLRKRKASPEPPDSA 0.16649 0.234725 0.1846 0.096522 0.14914 0.092179 0.112614 0.195272 0.576702 0.89176 0.039354 -0.7941
Q9H1B7_rkASPEPPDsAEGALk_S4_1 Q9H1B7 IRF2BPL 64207 interferon regulatory factor 2 binding protein like S547 100 SLRKRKASPEPPDSA 0.203281 0.176993 0.228254 0.103836 0.137867 0.115403 0.119035 0.202843 0.586834 0.626074 0.009353 -0.76898
Q9H1B7_rNsSSPVSPASVPGQR_S3_1 Q9H1B7 IRF2BPL 64207 interferon regulatory factor 2 binding protein like S657 98.7 TASARRNSSSPVSPA 0.266187 0.215145 0.308526 0.122877 0.115813 0.124999 0.12123 0.263286 0.460449 0.020939 0.033105 -1.11889
Q9H257_rQQLETLVLSsDLEDGSPRR_S11_1 Q9H257 CARD9 64170 caspase recruitment domain family member 9 S425 89.51 LETLVLSSDLEDGSP 0.164599 0.163477 0.196248 0.113732 0.12766 0.140306 0.127233 0.174775 0.727982 0.67586 0.022733 -0.45803
Q9H257_rsQELSLPQDLEDTQLSDkGcLAGGGSPk_S2_1 Q9H257 CARD9 64170 caspase recruitment domain family member 9 S435 99.69 EDGSPRRSQELSLPQ 0.167574 0.194386 0.210877 0.116546 0.129267 0.134494 0.126769 0.190945 0.663902 0.302774 0.009411 -0.59096
Q9H257_sQELSLPQDLEDTQLSDkGcLAGGGSPk_S5_1 Q9H257 CARD9 64170 caspase recruitment domain family member 9 S439 90.79 PRRSQELSLPQDLED 0.15695 0.225904 0.227866 0.11074 0.092334 0.128672 0.110582 0.203573 0.543204 0.336627 0.022027 -0.88044
Q9H2G2_rDsFIGTPYWmAPEVVMcETSk_S3_1 Q9H2G2 SLK 9748 STE20 like kinase S189 95.72 RTIQRRDSFIGTPYW 0.178512 0.208334 0.200316 0.121348 0.126665 0.117861 0.121958 0.195721 0.623123 0.152489 0.001352 -0.68241
Q9H2L5_hRFsINGHFYNHk_S4_1 Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S168 100 RIRRHRFSINGHFYN 0.215086 0.203315 0.153161 0.120097 0.142471 0.096445 0.119671 0.190521 0.628126 0.657569 0.03776 -0.67088
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S10_1 Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S98 70.86 SCPLKEPSPQNGNIT 0.323734 0.215702 0.310925 0.17228 0.115314 0.153436 0.14701 0.283454 0.518638 0.389392 0.022898 -0.9472
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S3_1 Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S91 86.14 SWMPRRPSCPLKEPS 0.212645 0.210774 0.198504 0.111469 0.103625 0.106669 0.107254 0.207307 0.517369 0.419075 3.65E-05 -0.95073
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S3_S10_1 Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S91.S98 45.87;45.87 SWMPRRPSCPLKEPS.SCPLKEPSPQNGNIT0.241253 0.21501 0.21661 0.127614 0.095975 0.103702 0.109097 0.224291 0.486409 0.886062 0.000834 -1.03976
Q9H334_qLLLQQQQQQQVsGLkSPk_S17_1 Q9H334 FOXP1 27086 forkhead box P1 S83 100 QQVSGLKSPKRNDKQ 0.175655 0.216261 0.191953 0.117297 0.136372 0.134415 0.129361 0.194623 0.664677 0.417334 0.007925 -0.58928
Q9H334_rYSDkyNVPISSADIAQNQEFYk_S3_Y6_1 Q9H334 FOXP1 27086 forkhead box P1 S440.Y443 46.32;46.32 GPIRRRYSDKYNVPI.RRRYSDKYNVPISSA0.211939 0.293739 0.296269 0.123597 0.14229 0.108425 0.124771 0.267315 0.466754 0.222269 0.008327 -1.09927
Q9H334_rySDkYNVPISSADIAQNQEFYk_Y2_1 Q9H334 FOXP1 27086 forkhead box P1 Y439 99.17 VGPIRRRYSDKYNVP 0.167397 0.265247 0.199029 0.076838 0.125847 0.082638 0.095108 0.210558 0.451695 0.446732 0.024249 -1.14658
Q9H334_rySDkYNVPISSADIAQNQEFYk_Y6_S11_S12_1 Q9H334 FOXP1 27086 forkhead box P1 Y443.S448.S449 31.02;31.02;31.02 RRRYSDKYNVPISSA.DKYNVPISSADIAQN.KYNVPISSADIAQNQ0.184719 0.239548 0.223949 0.0783 0.109037 0.092801 0.093379 0.216072 0.432168 0.457097 0.00272 -1.21033
Q9H3Q1_nAMsLPQLNEk_S4_1 Q9H3Q1 CDC42EP4 23580 CDC42 effector protein 4 S118 100 LFVKNAMSLPQLNEK 0.168114 0.165009 0.163426 0.033747 0.102341 0.07942 0.071836 0.165516 0.434011 0.009284 0.042753 -1.2042
Q9H4A3_kGtFTDDLHk_T3_1 Q9H4A3 WNK1 65125 WNK lysine deficient protein kinase 1 T2245 100 MTSSRKGTFTDDLHK 0.189607 0.216638 0.227215 0.070561 0.11733 0.111752 0.099881 0.211154 0.473025 0.731341 0.003861 -1.08001
Q9H4A3_sIsNPPGSNLR_S3_1 Q9H4A3 WNK1 65125 WNK lysine deficient protein kinase 1 S2372 99.94 SNLQKSISNPPGSNL 0.154309 0.142288 0.151817 0.07864 0.096156 0.122146 0.098981 0.149471 0.662205 0.154997 0.018504 -0.59465
Q9H4I2_rQsWHQTPDFTPTk_S3_1 Q9H4I2 ZHX3 23051 zinc fingers and homeoboxes 3 S604 99.81 HPSAKRQSWHQTPDF 0.210704 0.197049 0.147177 0.131051 0.105655 0.104768 0.113824 0.184977 0.615346 0.332222 0.028164 -0.70053
Q9H4L5_lHsSNPNLSTLDFGEEk_S3_S4_1 Q9H4L5 OSBPL3 26031 oxysterol binding protein like 3 S303.S304 49.95;49.95 SGPVRLHSSNPNLST.GPVRLHSSNPNLSTL0.190718 0.180968 0.185711 0.078565 0.093493 0.136785 0.102948 0.185799 0.55408 0.050675 0.009412 -0.85183
Q9H4L7_kAsISYFk_S3_1 Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related, matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin, subfamily a, containing DEAD/H box 1S79 99.95 PDNERKASISYFKNQ 0.24465 0.267632 0.276765 0.070305 0.105688 0.109587 0.095193 0.263016 0.36193 0.737876 0.000437 -1.46622
Q9H4L7_kAsISYFk_S3_S5_1 Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related, matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin, subfamily a, containing DEAD/H box 1S79.S81 48.23;48.23 PDNERKASISYFKNQ.NERKASISYFKNQRG0.260745 0.264909 0.266736 0.090212 0.097302 0.104365 0.097293 0.26413 0.368352 0.316845 3.03E-06 -1.44084
Q9H501_tLDSGTSEIVksPR_S12_1 Q9H501 ESF1 51575 ESF1 nucleolar pre-rRNA processing protein homolog S198 100 GTSEIVKSPRIECSK 0.15725 0.207644 0.187339 0.099941 0.129663 0.103153 0.110919 0.184078 0.602565 0.58547 0.013663 -0.73081
Q9H582_hVVsPEQIATSDk_S4_1 Q9H582 ZNF644 84146 zinc finger protein 644 S1000 100 YEARHVVSPEQIATS 0.167766 0.189477 0.183137 0.119135 0.127876 0.099951 0.115654 0.180126 0.642072 0.758404 0.003526 -0.63919
Q9H5J0_skPDPEVGPLLGVQPLPGSPtADR_S19_T21_1 Q9H5J0 ZBTB3 79842 zinc finger and BTB domain containing 3 S549.T551 50;50 GVQPLPGSPTADRQS.QPLPGSPTADRQSSS0.130467 0.159431 0.164728 0.085439 0.106033 0.092781 0.094751 0.151542 0.625245 0.485192 0.009722 -0.67751
Q9H5J0_skPDPEVGPLLGVQPLPGsPTADR_T21_1 Q9H5J0 ZBTB3 79842 zinc finger and BTB domain containing 3 T551 93.16 QPLPGSPTADRQSSS 0.156513 0.154138 0.17211 0.104406 0.13194 0.108516 0.114954 0.16092 0.714353 0.603445 0.010996 -0.48529
Q9H6F5_aGLGsPERPPk_S5_1 Q9H6F5 CCDC86 79080 coiled-coil domain containing 86 S58 100 VQRAGLGSPERPPKT 0.168595 0.165596 0.189869 0.089382 0.102669 0.088967 0.093673 0.174687 0.536233 0.515073 0.000796 -0.89907
Q9H6F5_aLVEFESNPEEtREPGSPPSVQR_S17_1 Q9H6F5 CCDC86 79080 coiled-coil domain containing 86 S47 99.61 EETREPGSPPSVQRA 0.195771 0.208985 0.200591 0.137639 0.14476 0.124132 0.13551 0.201782 0.671567 0.578907 0.000764 -0.5744
Q9H6F5_aLVEFESNPEETREPGsPPSVQR_T12_S17_1 Q9H6F5 CCDC86 79080 coiled-coil domain containing 86 T42.S47 50;50 FESNPEETREPGSPP.EETREPGSPPSVQRA0.192222 0.173405 0.184859 0.136621 0.116768 0.125077 0.126155 0.183495 0.687513 0.9499 0.001954 -0.54054
Q9H6F5_lQQGAGLESPQGQPEPGAAsPQRQQDLHLESPQR_S20_1Q9H6F5 CCDC86 79080 coiled-coil domain containing 86 S91 100 QPEPGAASPQRQQDL 0.177798 0.243864 0.188752 0.128341 0.133511 0.121586 0.127813 0.203471 0.62816 0.055461 0.021784 -0.6708
Q9H6F5_qQDLHLEsPQRQPEYSPESPR_S8_1 Q9H6F5 CCDC86 79080 coiled-coil domain containing 86 S102 100 QQDLHLESPQRQPEY 0.145615 0.163654 0.152275 0.09959 0.109348 0.06384 0.090926 0.153848 0.591014 0.253195 0.013147 -0.75874
Q9H6K1_vEGNFNPFAsPQk_S10_1 Q9H6K1 ILRUN 64771 inflammation and lipid regulator with UBA-like and NBR1-like domains S215 100 GNFNPFASPQKNRQS 0.163866 0.113969 0.156272 0.080995 0.090296 0.098161 0.089817 0.144702 0.620703 0.185383 0.028094 -0.68803
Q9H7D7_rLsQSDEDVIR_S3_1 Q9H7D7 WDR26 80232 WD repeat domain 26 S121 100 LKKKKRLSQSDEDVI 0.17495 0.205522 0.177151 0.122173 0.125053 0.142013 0.129746 0.185875 0.698031 0.566596 0.008481 -0.51864
Q9H7E2_sNsFIGVPNGEVEMPLk_S3_1 Q9H7E2 TDRD3 81550 tudor domain containing 3 S489 99.49 QNPVRSNSFIGVPNG 0.258926 0.241363 0.162789 0.078028 0.101203 0.090889 0.09004 0.221026 0.407373 0.097844 0.012429 -1.29558
Q9H7M9_mDsNIQGIENPGFEASPPAQGIPEAk_S3_1 Q9H7M9 VSIR 64115 V-set immunoregulatory receptor S235 100 QELVRMDSNIQGIEN 0.192771 0.185278 0.194168 0.113764 0.104086 0.090555 0.102802 0.190739 0.538965 0.287913 0.000269 -0.89174
Q9H8G2_rRSTDsSSVSGSLQQETk_S3_T4_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90 49.99;49.99 SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG0.240792 0.282665 0.269896 0.114089 0.112307 0.097146 0.107848 0.264451 0.407817 0.316783 0.000316 -1.29401
Q9H8G2_rRSTDSsSVSGSLQQETk_S6_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S92 81.29 RKRRSTDSSSVSGSL 0.229388 0.301562 0.27657 0.125848 0.116458 0.086643 0.10965 0.269174 0.407357 0.475528 0.002759 -1.29563
Q9H8G2_rRsTDSSSVSGSLQQETk_S6_S7_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S92.S93 46.54;46.54 RKRRSTDSSSVSGSL.KRRSTDSSSVSGSLQ0.299611 0.230309 0.391084 0.156356 0.090917 0.159034 0.135436 0.307001 0.441157 0.372454 0.029265 -1.18064
Q9H8G2_rRStDSSSVSGSLQQETk_T4_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 T90 91.61 ERRKRRSTDSSSVSG 0.33004 0.239733 0.410573 0.152135 0.117563 0.127646 0.132448 0.326782 0.40531 0.082957 0.018212 -1.3029
Q9H8G2_rRStDSSSVSGSLQQETk_T4_S8_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 T90.S94 40.64;40.64 ERRKRRSTDSSSVSG.RRSTDSSSVSGSLQQ0.254576 0.271781 0.230659 0.101561 0.085557 0.06413 0.083749 0.252339 0.331893 0.905325 0.000472 -1.59121
Q9H8G2_sTDSSSVSGSLQQETk_S1_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89 97.52 SERRKRRSTDSSSVS 0.242186 0.291947 0.296414 0.113625 0.139042 0.098716 0.117128 0.276849 0.423076 0.629025 0.001601 -1.24101
Q9H8G2_stDSSSVSGSLQQETk_S1_T2_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90 46.68;46.68 SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG0.214508 0.235536 0.229757 0.133752 0.110956 0.113202 0.119303 0.2266 0.526491 0.85566 0.000363 -0.92552
Q9H8G2_sTDsSSVSGSLQQETk_S1_T2_S4_S5_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90.S92.S93 24.7;24.7;24.7;24.7 SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG.RKRRSTDSSSVSGSL.KRRSTDSSSVSGSLQ0.241613 0.269633 0.277388 0.136259 0.108525 0.093999 0.112928 0.262878 0.429582 0.868959 0.00081 -1.219
Q9H8G2_sVNEILGLAESsPNEPk_S12_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S312 99.68 ILGLAESSPNEPKAA 0.225205 0.301025 0.265735 0.068077 0.103276 0.087075 0.086143 0.263988 0.326313 0.354778 0.001812 -1.61567
Q9HAC8_dVRLsASLPDTVGQLk_S5_1 Q9HAC8 UBTD1 80019 ubiquitin domain containing 1 S164 92.97 TGKDVRLSASLPDTV 0.265259 0.21243 0.18277 0.065208 0.104009 0.105859 0.091692 0.220153 0.416493 0.463668 0.009538 -1.26363
Q9HAW4_kkEPsLESGVHSFEEGSELSk_S17_1 Q9HAW4 CLSPN 63967 claspin S265 94.38 VHSFEEGSELSKGTT 0.238539 0.219222 0.236225 0.151587 0.154948 0.153961 0.153499 0.231329 0.663552 0.052234 0.000228 -0.59172
Q9HC44_rHNSsDGFFNNGPLR_S4_1 Q9HC44 GPBP1L1 60313 GC-rich promoter binding protein 1 like 1 S49 91.01 VSRRRHNSSDGFFNN 0.143023 0.180081 0.21265 0.091998 0.126391 0.068122 0.095504 0.178585 0.534781 0.828354 0.034134 -0.90298
Q9HCI7_fGINIPsPEHSNTIDVcNTVDIk_S7_1 Q9HCI7 MSL2 55167 male-specific lethal 2 homolog S211 91.59 RFGINIPSPEHSNTI 0.178144 0.189444 0.202199 0.068759 0.156169 0.096424 0.107117 0.189929 0.563987 0.135316 0.036218 -0.82627
Q9HCS7_lEQQSVPAAVFGsLkED_S13_1 Q9HCS7 XAB2 56949 XPA binding protein 2 S851 100 VPAAVFGSLKED 0.163308 0.176042 0.208055 0.144924 0.121986 0.120536 0.129149 0.182468 0.707787 0.52084 0.026178 -0.49861
Q9NP66_dSNAPksPLTGYVR_S7_T10_1 Q9NP66 HMG20A 10363 high mobility group 20A S105.T108 47.55;47.55 RDSNAPKSPLTGYVR.NAPKSPLTGYVRFMN0.17618 0.158174 0.189959 0.152881 0.126793 0.112711 0.130795 0.174771 0.748381 0.758986 0.04223 -0.41815
Q9NP71_lRkPsREDDLLAPk_S5_1 Q9NP71 MLXIPL 51085 MLX interacting protein like S196 100 KKRLRKPSREDDLLA 0.187885 0.216561 0.161025 0.114933 0.114798 0.077189 0.102307 0.18849 0.542769 0.760411 0.013355 -0.88159
Q9NP71_rLSGDLSsmPGPGTLsVRVSPPQPILSR_S3_S20_2 Q9NP71 MLXIPL 51085 MLX interacting protein like S614.S631 99.99;93.49 SGSERRLSGDLSSMP.GTLSVRVSPPQPILS0.191082 0.17081 0.199642 0.139597 0.143739 0.113469 0.132269 0.187178 0.706646 0.897479 0.01262 -0.50094
Q9NP71_rLsGDLsSmPGPGTLSVRVSPPQPILSR_S3_S27_2 Q9NP71 MLXIPL 51085 MLX interacting protein like S614.S638 100;99.46 SGSERRLSGDLSSMP.SPPQPILSRGRPDSN0.182645 0.178021 0.168849 0.128976 0.135076 0.099137 0.121063 0.176505 0.68589 0.235249 0.009375 -0.54395
Q9NPF5_dTIIDVVGAPLtPNSR_T12_1 Q9NPF5 DMAP1 55929 DNA methyltransferase 1 associated protein 1 T445 99.7 DVVGAPLTPNSRKRR 0.177293 0.171387 0.156496 0.076522 0.12773 0.103293 0.102515 0.168392 0.608788 0.297992 0.014737 -0.71599
Q9NPI6_kASsPSPLTIGTPESQR_S4_1 Q9NPI6 DCP1A 55802 decapping mRNA 1A S523 88.22 DLERKASSPSPLTIG 0.142474 0.197305 0.153703 0.084826 0.117319 0.093075 0.098407 0.164494 0.598238 0.507505 0.02693 -0.74121
Q9NQC7_cNSLAFGGyLSEVVEENTPPkmEk_S3_1 Q9NQC7 CYLD 1540 CYLD lysine 63 deubiquitinase S560 99.15 NQIERCNSLAFGGYL 0.14829 0.18527 0.204136 0.121987 0.089022 0.110182 0.107064 0.179232 0.597347 0.513755 0.019217 -0.74336
Q9NQG5_lSMEDskSPPPk_S2_S6_1 Q9NQG5 RPRD1B 58490 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 1B S128.S132 49.69;49.69 FIQQLKLSMEDSKSP.LKLSMEDSKSPPPKA0.162629 0.198035 0.175421 0.102189 0.135397 0.101994 0.113194 0.178695 0.633447 0.93008 0.012494 -0.6587
Q9NQG5_lSMEDSksPPPk_S8_1 Q9NQG5 RPRD1B 58490 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 1B S134 99.94 LSMEDSKSPPPKATE 0.18435 0.22035 0.205876 0.117164 0.137902 0.09959 0.118219 0.203525 0.580855 0.94303 0.004989 -0.78375
Q9NQG7_gEVLGLSSsLGk_S9_1 Q9NQG7 HPS4 89781 HPS4, biogenesis of lysosomal organelles complex 3 subunit 2S355 99.62 EVLGLSSSLGKELVF 0.215057 0.187144 0.162121 0.059484 0.077401 0.114663 0.08385 0.188107 0.445754 0.939003 0.009501 -1.16568
Q9NQT8_gRWEsQQDVSQTTVSR_S5_1 Q9NQT8 KIF13B 23303 kinesin family member 13B S1410 100 SNKGRWESQQDVSQT 0.203036 0.198736 0.136729 0.074469 0.13114 0.083274 0.096294 0.179501 0.536458 0.80637 0.039916 -0.89846
Q9NQW6_aAsPPRPLLSNASATPVGR_S3_1 Q9NQW6 ANLN 54443 anillin actin binding protein S182 99.37 PSEEKAASPPRPLLS 0.175804 0.226471 0.176887 0.099979 0.135421 0.131691 0.122364 0.193054 0.633833 0.623274 0.024682 -0.65783
Q9NQW6_gFTEcEMTkSsPLk_S11_1 Q9NQW6 ANLN 54443 anillin actin binding protein S518 91.83 ECEMTKSSPLKITLF 0.208812 0.254974 0.221279 0.099458 0.111072 0.123846 0.111459 0.228355 0.488095 0.413886 0.001649 -1.03477
Q9NQW6_tQsLPVTEkVTENQIPAk_S3_1 Q9NQW6 ANLN 54443 anillin actin binding protein S485 84.67 QGVSKTQSLPVTEKV 0.226617 0.243119 0.161998 0.073799 0.112218 0.103113 0.096376 0.210578 0.457675 0.359677 0.013937 -1.1276
Q9NQW6_tQSLPVTEkVTENQIPAk_T7_1 Q9NQW6 ANLN 54443 anillin actin binding protein T489 69.73 KTQSLPVTEKVTENQ 0.192302 0.247272 0.134013 0.060433 0.092225 0.088574 0.080411 0.191196 0.420569 0.172431 0.031716 -1.24959
Q9NR12_tSIVQAAAGGVPGGGSNNGk_T1_S2_1 Q9NR12 PDLIM7 9260 PDZ and LIM domain 7 T259.S260 50;50 PTPLQSRTSIVQAAA.TPLQSRTSIVQAAAG0.256852 0.266517 0.200603 0.032927 0.06719 0.040611 0.04691 0.241324 0.194384 0.406525 0.001077 -2.36302
Q9NR19_sWsPPPEVSR_S3_1 Q9NR19 ACSS2 55902 acyl-CoA synthetase short-chain family member 2 S30 91.2 GGRARSWSPPPEVSR 0.180359 0.183337 0.174109 0.094136 0.12214 0.123018 0.113098 0.179268 0.630889 0.151906 0.002573 -0.66454
Q9NR48_aVQTLAGSQPTSDkPSQRPsESTNcSPTR_S20_1 Q9NR48 ASH1L 55870 ASH1 like histone lysine methyltransferase S1675 51.47 DKPSQRPSESTNCSP 0.193798 0.24098 0.197732 0.145525 0.136941 0.126041 0.136169 0.210837 0.64585 0.244277 0.009818 -0.63073
Q9NR48_aVQTLAGSQPTSDkPSQRPSESTNcsPTRk_S26_1 Q9NR48 ASH1L 55870 ASH1 like histone lysine methyltransferase S1681 86.8 PSESTNCSPTRKRSS 0.237179 0.231191 0.186001 0.177489 0.152096 0.134574 0.15472 0.218123 0.709323 0.745868 0.03594 -0.49549
Q9NR48_aVQTLAGSQPTSDkPSQRPSESTNcsPTRk_S26_T28_1Q9NR48 ASH1L 55870 ASH1 like histone lysine methyltransferase S1681.T1683 48.58;48.58 PSESTNCSPTRKRSS.ESTNCSPTRKRSSSE0.196429 0.18403 0.157239 0.139166 0.144329 0.111074 0.131523 0.179233 0.733812 0.887821 0.037061 -0.44652
Q9NRA8_aPsPPLSQVFQTR_S3_1 Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 eukaryotic translation initiation factor 4E nuclear import factor 1S564 100 LLGQRAPSPPLSQVF 0.153122 0.227503 0.159533 0.075785 0.131612 0.077591 0.094996 0.180053 0.527601 0.743996 0.047227 -0.92248
Q9NRA8_aPsPPLSQVFQTR_S7_1 Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 eukaryotic translation initiation factor 4E nuclear import factor 1S568 90.81 RAPSPPLSQVFQTRA 0.182543 0.203632 0.142255 0.066795 0.131605 0.070838 0.089746 0.176144 0.509506 0.849086 0.035301 -0.97283
Q9NRG9_fsPVLGR_S2_1 Q9NRG9 AAAS 8086 Aladin WD repeat nucleoporin S495 100 NAQFPRFSPVLGRAQ 0.160791 0.202872 0.18451 0.051917 0.093919 0.070629 0.072155 0.182724 0.394886 0.997423 0.003013 -1.34049
Q9NRL2_kRQsPEPSPVTLGR_S4_1 Q9NRL2 BAZ1A 11177 bromodomain adjacent to zinc finger domain 1A S1413 100 RRCRKRQSPEPSPVT 0.170552 0.199101 0.177118 0.130789 0.146813 0.122671 0.133425 0.182257 0.732068 0.805996 0.011961 -0.44995
Q9NRL2_rQsPEPSPVTLGR_S3_1 Q9NRL2 BAZ1A 11177 bromodomain adjacent to zinc finger domain 1A S1413 82.33 RRCRKRQSPEPSPVT 0.181779 0.191235 0.172152 0.073545 0.118364 0.102575 0.098161 0.181722 0.540174 0.29957 0.004206 -0.8885
Q9NRY4_ksVSSSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S2_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1070 97.3 HRDGQRKSVSSSPWL 0.213653 0.19596 0.262462 0.124431 0.10431 0.143857 0.124199 0.224025 0.5544 0.495813 0.012124 -0.851
Q9NRY4_nIIEATHMYDNAAEAcSTTEEVFNsPR_S25_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S970 100 TTEEVFNSPRAGSPL 0.191637 0.199205 0.198507 0.130782 0.149484 0.140274 0.14018 0.19645 0.713566 0.333441 0.000681 -0.48688
Q9NRY4_nLNLVsSTASIk_S6_S7_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S769.S770 49.85;49.85 KRNLNLVSSTASIKD.RNLNLVSSTASIKDL0.183108 0.235392 0.169679 0.095779 0.148086 0.130415 0.12476 0.19606 0.636337 0.740051 0.04767 -0.65214
Q9NRY4_sVSSsPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S1_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1070 64.99 HRDGQRKSVSSSPWL 0.186349 0.168732 0.20648 0.093258 0.137131 0.127125 0.119171 0.187187 0.636642 0.805859 0.01669 -0.65145
Q9NRY4_sVSsSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S3_S4_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1072.S1073 41.71;41.71 DGQRKSVSSSPWLPQ.GQRKSVSSSPWLPQD0.226249 0.241273 0.194327 0.118392 0.145605 0.118013 0.127337 0.220617 0.577185 0.606809 0.004914 -0.79289
Q9NRY4_sVSSSPWLPQDGFDPSDYAEPmDAVVkPR_S3_S4_S5_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1072.S1073.S107431.85;31.85;31.85 DGQRKSVSSSPWLPQ.GQRKSVSSSPWLPQD.QRKSVSSSPWLPQDG0.26425 0.261456 0.211939 0.091538 0.124357 0.130153 0.115349 0.245882 0.469125 0.667288 0.0033 -1.09196
Q9NRY4_sVSsSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S4_1 Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1073 72.44 GQRKSVSSSPWLPQD 0.234441 0.226176 0.215155 0.105632 0.123756 0.124538 0.117975 0.225257 0.523736 0.900026 0.000209 -0.93309
Q9NSK0_aASLNyLNQPSAAPLQVSR_S3_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S590 94.06 SNMKRAASLNYLNQP 0.237952 0.232049 0.22897 0.078897 0.113114 0.126684 0.106231 0.232991 0.455947 0.066431 0.000934 -1.13306
Q9NSK0_rAAsLNYLNQPSAAPLQVSR_S4_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S590 99.26 SNMKRAASLNYLNQP 0.194986 0.213938 0.211412 0.108078 0.140166 0.123522 0.123922 0.206779 0.599298 0.582754 0.001667 -0.73865



Q9NSK0_vAELLGESDGRRTsQEGPGDSVk_S14_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S519 89.41 ESDGRRTSQEGPGDS 0.229684 0.198341 0.193376 0.114234 0.162376 0.150768 0.142459 0.207134 0.687765 0.760836 0.024679 -0.54001
Q9NTI5_mETVSNASSSSNPSsPGR_S15_1 Q9NTI5 PDS5B 23047 PDS5 cohesin associated factor B S1166 91.16 SSSSNPSSPGRIKGR 0.191215 0.183442 0.206546 0.135152 0.169788 0.123197 0.142712 0.193735 0.736639 0.381937 0.03036 -0.44097
Q9NUQ6_ekkIsILEEPSk_S5_1 Q9NUQ6 SPATS2L 26010 spermatogenesis associated serine rich 2 like S135 100 IPREKKISILEEPSK 0.239311 0.185822 0.229242 0.117242 0.05823 0.109194 0.094889 0.218125 0.43502 0.882035 0.00756 -1.20085
Q9NUQ6_lsLDGNPkPIHGTTER_S2_1 Q9NUQ6 SPATS2L 26010 spermatogenesis associated serine rich 2 like S159 100 RLLQQKLSLDGNPKP 0.201655 0.15618 0.269898 0.118151 0.102131 0.082848 0.101044 0.209244 0.482898 0.174138 0.035238 -1.05021
Q9NUQ6_qHAADTSEARPFRGsVGR_S15_1 Q9NUQ6 SPATS2L 26010 spermatogenesis associated serine rich 2 like S526 99.99 EARPFRGSVGRVSQC 0.218577 0.193369 0.224811 0.122805 0.106038 0.114222 0.114355 0.212252 0.53877 0.404637 0.00081 -0.89226
Q9NV70_lTGSTsSLNk_T5_S6_S7_1 Q9NV70 EXOC1 55763 exocyst complex component 1 T471.S472.S473 33.28;33.28;33.28 SGKLTGSTSSLNKLS.GKLTGSTSSLNKLSV.KLTGSTSSLNKLSVQ0.216899 0.183073 0.200258 0.121996 0.13666 0.109209 0.122622 0.200077 0.612874 0.794843 0.003531 -0.70634
Q9NW75_rRPsSNLNNNVR_S4_S5_1 Q9NW75 GPATCH2 55105 G-patch domain containing 2 S129.S130 50;50 LVAKRRPSSNLNNNV.VAKRRPSSNLNNNVR0.28321 0.2244 0.174965 0.147763 0.13468 0.08168 0.121374 0.227525 0.533456 0.588557 0.046386 -0.90656
Q9NWQ8_cRQSVNVEsILGNScDPEEEAPPPVPVk_S9_1 Q9NWQ8 PAG1 55824 phosphoprotein membrane anchor with glycosphingolipid microdomains 1S244 84.37 RQSVNVESILGNSCD 0.152065 0.157371 0.157575 0.065196 0.044501 0.071713 0.06047 0.155671 0.388449 0.092226 0.000345 -1.3642
Q9NWQ8_sREEDPTLTEEEIsAMYSSVNkPGQLVNk_Y17_1 Q9NWQ8 PAG1 55824 phosphoprotein membrane anchor with glycosphingolipid microdomains 1Y317 73.96 EEEISAMYSSVNKPG 0.211451 0.222279 0.186514 0.145623 0.135197 0.148935 0.143252 0.206748 0.692881 0.265122 0.005041 -0.52932
Q9NXD2_rNsLILkPkPDPAQQTDSQNSDTEQYFR_S3_1 Q9NXD2 MTMR10 54893 myotubularin related protein 10 S607 100 ELLPRRNSLILKPKP 0.191332 0.220295 0.193842 0.091997 0.136779 0.068086 0.098954 0.201823 0.490301 0.349492 0.009722 -1.02826
Q9NXH8_sRLVLYPETSR_S1_1 Q9NXH8 TOR4A 54863 torsin family 4 member A S97 100 PRKKRRRSRLVLYPE 0.211824 0.193554 0.15958 0.105122 0.114449 0.0804 0.09999 0.188319 0.530962 0.611513 0.008598 -0.91332
Q9NXV6_gIsSSNEGVEEPSk_S3_1 Q9NXV6 CDKN2AIP 55602 CDKN2A interacting protein S131 98.29 KVKKRGISSSNEGVE 0.200916 0.22501 0.19873 0.132445 0.144536 0.143399 0.140127 0.208219 0.672978 0.346589 0.001822 -0.57137
Q9NXV6_rVIEGkNsSAVEQDHAk_S8_1 Q9NXV6 CDKN2AIP 55602 CDKN2A interacting protein S151 87.34 RVIEGKNSSAVEQDH 0.140353 0.149761 0.159336 0.083114 0.092973 0.095322 0.09047 0.149817 0.603868 0.635475 0.000864 -0.72769
Q9NXV6_rVIEGkNsSAVEQDHAk_S9_1 Q9NXV6 CDKN2AIP 55602 CDKN2A interacting protein S152 91.4 VIEGKNSSAVEQDHA 0.151249 0.190348 0.185106 0.067625 0.088326 0.082731 0.079561 0.175567 0.453163 0.405853 0.002198 -1.1419
Q9NYB0_yLLGDAPVsPSSQk_S12_1 Q9NYB0 TERF2IP 54386 TERF2 interacting protein S206 99.1 DAPVSPSSQKLKRKA 0.133878 0.156695 0.124833 0.085303 0.100553 0.109916 0.098591 0.138469 0.712008 0.728093 0.028448 -0.49003
Q9NYB0_yLLGDAPVsPSSQk_S9_1 Q9NYB0 TERF2IP 54386 TERF2 interacting protein S203 99.92 LLGDAPVSPSSQKLK 0.174549 0.165575 0.179064 0.134306 0.10345 0.134307 0.124021 0.173063 0.716625 0.258665 0.011256 -0.48071
Q9NYF3_lRPsLDFDk_S4_1 Q9NYF3 FAM53C 51307 family with sequence similarity 53 member C S299 100 DPRRLRPSLDFDKMN 0.217095 0.221826 0.196134 0.113477 0.149789 0.10184 0.121702 0.211685 0.57492 0.460244 0.005442 -0.79857
Q9NYF3_sLsVPVDLSR_S3_1 Q9NYF3 FAM53C 51307 family with sequence similarity 53 member C S122 100 KRHCRSLSVPVDLSR 0.189619 0.198327 0.215514 0.095374 0.115349 0.108279 0.106334 0.201153 0.528621 0.742803 0.000588 -0.91969
Q9NYF8_sSATSGDIWPGLsAYDNSPR_S13_Y15_1 Q9NYF8 BCLAF1 9774 BCL2 associated transcription factor 1 S217.Y219 49.61;49.61 GDIWPGLSAYDNSPR.IWPGLSAYDNSPRSP0.179521 0.192284 0.172342 0.076904 0.119256 0.0948 0.096987 0.181382 0.534708 0.368264 0.003421 -0.90318
Q9NYF8_ySPSQNsPIHHIPSR_S7_1 Q9NYF8 BCLAF1 9774 BCL2 associated transcription factor 1 S290 78.21 RYSPSQNSPIHHIPS 0.12773 0.184758 0.202683 0.077764 0.115361 0.055854 0.082993 0.171723 0.483296 0.743147 0.035777 -1.04902
Q9NYF8_ysPsQNSPIHHIPSR_Y1_S7_2 Q9NYF8 BCLAF1 9774 BCL2 associated transcription factor 1 Y284.S290 94.69;100 VGNGSSRYSPSQNSP.RYSPSQNSPIHHIPS0.173613 0.192505 0.339789 0.098346 0.08901 0.044326 0.077227 0.235302 0.328205 0.183001 0.045542 -1.60733
Q9NYF8_ySPsQNsPIHHIPSRR_Y1_S7_2 Q9NYF8 BCLAF1 9774 BCL2 associated transcription factor 1 Y284.S290 86.96;99.92 VGNGSSRYSPSQNSP.RYSPSQNSPIHHIPS0.16127 0.178153 0.1866 0.133166 0.130137 0.06483 0.109378 0.175341 0.623799 0.200768 0.048477 -0.68085
Q9NYJ8_aIGNNSATsPR_S9_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2 S450 98.87 IGNNSATSPRVVVTQ 0.175471 0.195602 0.236902 0.116017 0.144317 0.15963 0.139988 0.202659 0.690758 0.665908 0.047306 -0.53375
Q9NYJ8_kLsmGSDDAAYTQALLVHQk_S3_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2 S524 98.79 ISETRKLSMGSDDAA 0.191701 0.223416 0.191559 0.119627 0.129891 0.110453 0.11999 0.202226 0.593349 0.438426 0.002367 -0.75305
Q9NYJ8_kLsmGSDDAAYTQALLVHQk_S3_S6_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2 S524.S527 50;50 ISETRKLSMGSDDAA.TRKLSMGSDDAAYTQ0.183162 0.24235 0.190258 0.093811 0.121916 0.098129 0.104619 0.205257 0.509698 0.359714 0.008135 -0.97229
Q9NYJ8_sNsISQIPSLEEMQQLR_S3_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2 S582 89.61 RRLKRSNSISQIPSL 0.17198 0.266223 0.260448 0.082955 0.156351 0.090149 0.109818 0.232884 0.471558 0.739486 0.032789 -1.08449
Q9NYL2_nFsSLHLNSR_S3_1 Q9NYL2 MAP3K20 51776 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 20 S648 94.97 YGLTKNFSSLHLNSR 0.259286 0.212836 0.284483 0.108536 0.102369 0.148067 0.119657 0.252201 0.47445 0.635229 0.006437 -1.07567
Q9NYV4_aItPPQQPYk_T3_1 Q9NYV4 CDK12 51755 cyclin dependent kinase 12 T692 100 SPEPKAITPPQQPYK 0.186865 0.185915 0.162214 0.099849 0.148877 0.119066 0.122598 0.178331 0.687471 0.484393 0.027235 -0.54063
Q9NYV4_eSkGsPVFLPR_S5_1 Q9NYV4 CDK12 51755 cyclin dependent kinase 12 S423 100 DGKESKGSPVFLPRK 0.15555 0.223253 0.185288 0.088188 0.129842 0.098248 0.105426 0.18803 0.560687 0.581796 0.023791 -0.83473
Q9NYV4_rtPTMPQEEAAAcPPHILPPEk_T2_1 Q9NYV4 CDK12 51755 cyclin dependent kinase 12 T1244 90.15 GPQGPRRTPTMPQEE 0.160105 0.179842 0.205348 0.1278 0.14301 0.095475 0.122095 0.181765 0.671719 0.932246 0.035844 -0.57407
Q9NYZ3_lVDVSPDRGsPPSRVPQALNFSPEESDSTFSk_S10_S13_1Q9NYZ3 GTSE1 51512 G2 and S-phase expressed 1 S580.S583 49.64;49.64 DVSPDRGSPPSRVPQ.PDRGSPPSRVPQALN0.189564 0.181084 0.222916 0.135796 0.144641 0.121664 0.134034 0.197855 0.677435 0.430926 0.011444 -0.56185
Q9NZB2_nLTEQNsYSNIPHEGk_T3_1 Q9NZB2 FAM120A 23196 family with sequence similarity 120A T413 99.9 DTSGKNLTEQNSYSN 0.184196 0.203381 0.153142 0.124133 0.145753 0.131258 0.133715 0.18024 0.741872 0.317721 0.043452 -0.43076
Q9NZB2_nQAAIQGRPPYAAsAEEVAk_S14_1 Q9NZB2 FAM120A 23196 family with sequence similarity 120A S1023 99.82 GRPPYAASAEEVAKE 0.201285 0.19563 0.208593 0.12849 0.154402 0.144042 0.142312 0.201836 0.705085 0.397818 0.002106 -0.50413
Q9NZJ0_cNPSNSsPSSAAcAPScAGDLPLPSNTPTFSIk_S6_S7_S9_S10_1Q9NZJ0 DTL 51514 denticleless E3 ubiquitin protein ligase homolog S443.S444.S446.S44724.86;24.86;24.86;24.86 AKCNPSNSSPSSAAC.KCNPSNSSPSSAACA.NPSNSSPSSAACAPS.PSNSSPSSAACAPSC0.188407 0.177366 0.197453 0.114294 0.141694 0.156204 0.137397 0.187742 0.73184 0.365233 0.020758 -0.4504
Q9NZJ4_dSAPSTPTsPTEFLTPGLR_S9_1 Q9NZJ4 SACS 26278 sacsin molecular chaperone S4264 99.24 SAPSTPTSPTEFLTP 0.218835 0.197826 0.244006 0.132029 0.170962 0.139186 0.147392 0.220222 0.669289 0.890955 0.015314 -0.5793
Q9NZJ4_yAsNVcFTTLGTEFGQk_Y1_1 Q9NZJ4 SACS 26278 sacsin molecular chaperone Y2509 92.88 RHKALERYASNVCFT 0.250001 0.298204 0.29894 0.050822 0.105241 0.099887 0.085317 0.282382 0.302132 0.932966 0.001144 -1.72675
Q9NZM3_tVsPGSVSPIHGQGQVVENLk_S3_1 Q9NZM3 ITSN2 50618 intersectin 2 S884 98.43 SAFTRTVSPGSVSPI 0.169847 0.262655 0.199953 0.113665 0.138363 0.108203 0.120077 0.210818 0.569575 0.206587 0.034737 -0.81204
Q9NZM3_tVsPGSVSPIHGQGQVVENLk_S8_1 Q9NZM3 ITSN2 50618 intersectin 2 S889 68.99 TVSPGSVSPIHGQGQ 0.192686 0.25018 0.190301 0.121358 0.163861 0.107524 0.130914 0.211055 0.620284 0.857058 0.036395 -0.689
Q9NZM4_gGsPAPLPAkVDEATSGLIR_S3_1 Q9NZM4 BICRA 29998 BRD4 interacting chromatin remodeling complex associated protein S1413 100 AGRARGGSPAPLPAK 0.279356 0.187945 0.24553 0.121405 0.160653 0.135506 0.139188 0.23761 0.585784 0.312311 0.027573 -0.77156
Q9NZZ3_dNLAQQsFNmEQANYTIQSLk_S7_1 Q9NZZ3 CHMP5 51510 charged multivesicular body protein 5 S86 100 RDNLAQQSFNMEQAN 0.157359 0.203871 0.183131 0.081872 0.137804 0.071708 0.097128 0.181454 0.535278 0.600058 0.026454 -0.90164
Q9NZZ3_dNLAQQSFNMEQANyTIQSLkDTk_S7_1 Q9NZZ3 CHMP5 51510 charged multivesicular body protein 5 S86 100 RDNLAQQSFNMEQAN 0.166794 0.200804 0.175492 0.108602 0.120982 0.0981 0.109228 0.18103 0.60337 0.591776 0.004113 -0.72889
Q9P013_qySSRDLPSHTk_Y2_S3_S4_1 Q9P013 CWC15 51503 CWC15 spliceosome associated protein homolog Y30.S31.S32 33.33;33.33;33.33 LSQLSKQYSSRDLPS.SQLSKQYSSRDLPSH.QLSKQYSSRDLPSHT0.342174 0.363986 0.17142 0.066212 0.104876 0.077 0.082696 0.292527 0.282696 0.069123 0.027618 -1.82267
Q9P0L0_qDGPMPkPHsVSLNDTETR_S10_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S164 98.77 GPMPKPHSVSLNDTE 0.174047 0.171614 0.224162 0.128791 0.141801 0.141732 0.137441 0.189941 0.7236 0.11993 0.041048 -0.46674
Q9P0L0_vAHSDkPGsTSTASFR_S9_S11_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214.S216 45.48;45.48 AHSDKPGSTSTASFR.SDKPGSTSTASFRDN0.256523 0.26201 0.26657 0.166044 0.156579 0.109357 0.143993 0.261701 0.55022 0.053412 0.002695 -0.86192
Q9P1Y5_aPsPSGLMSPSRLPGSR_S3_1 Q9P1Y5 CAMSAP3 57662 calmodulin regulated spectrin associated protein family member 3S1074 82.98 RPTSRAPSPSGLMSP 0.201561 0.228736 0.160891 0.117852 0.14945 0.12243 0.129911 0.197063 0.659236 0.400106 0.038154 -0.60113
Q9P1Y6_eAsPAPLAQGEPGREDLPTR_S3_1 Q9P1Y6 PHRF1 57661 PHD and ring finger domains 1 S1202 99.96 KGAVREASPAPLAQG 0.23462 0.202423 0.225345 0.075561 0.107289 0.093395 0.092082 0.220796 0.417045 0.958836 0.000631 -1.26173
Q9P1Y6_eAsPAPLAQGEPGREDLPTRLPALGEAHVSPEVATADk_S3_1Q9P1Y6 PHRF1 57661 PHD and ring finger domains 1 S1202 99.71 KGAVREASPAPLAQG 0.207944 0.260814 0.239787 0.134513 0.165823 0.069541 0.123292 0.236182 0.522023 0.454136 0.024891 -0.93781
Q9P1Y6_tVTcVTVVEPEAPPsPDVLQAATHR_S15_1 Q9P1Y6 PHRF1 57661 PHD and ring finger domains 1 S973 100 VEPEAPPSPDVLQAA 0.172891 0.224087 0.157499 0.112438 0.118487 0.094081 0.108335 0.184826 0.586148 0.234655 0.023366 -0.77066
Q9P219_dYLQAQHPPsPIk_S10_1 Q9P219 CCDC88C 440193 coiled-coil domain containing 88C S227 100 LQAQHPPSPIKSSSA 0.172287 0.153872 0.239973 0.097339 0.094086 0.125232 0.105552 0.188711 0.559334 0.249594 0.041063 -0.83822
Q9P270_lsLQGHPTDLQTSNVkNEEk_S2_1 Q9P270 SLAIN2 57606 SLAIN motif family member 2 S391 99.93 RLQQPRLSLQGHPTD 0.141603 0.182994 0.187666 0.075183 0.09793 0.073129 0.082081 0.170754 0.480695 0.455273 0.00599 -1.05681
Q9P270_rTSsEELRDATSLLAAGEGGLLDEVEPLRPDELER_T2_S3_1Q9P270 SLAIN2 57606 SLAIN motif family member 2 T86.S87 45.63;45.63 PGSGPRRTSSEELRD.GSGPRRTSSEELRDA0.17951 0.244492 0.179232 0.106226 0.147676 0.08852 0.11414 0.201078 0.567642 0.78943 0.035667 -0.81695
Q9P270_rtSSEELRDATSLLAAGEGGLLDEVEPLRPDELER_T2_S3_S4_1Q9P270 SLAIN2 57606 SLAIN motif family member 2 T86.S87.S88 32.5;32.5;32.5 PGSGPRRTSSEELRD.GSGPRRTSSEELRDA.SGPRRTSSEELRDAT0.145036 0.187974 0.166316 0.099876 0.134992 0.089631 0.108166 0.166442 0.649876 0.897724 0.03452 -0.62176
Q9P2K8_eRQYsVcNSEDSPGScEILYFNMGSPDQLMVHk_S5_1Q9P2K8 EIF2AK4 440275 eukaryotic translation initiation factor 2 alpha kinase 4 S254 80.03 SRRERQYSVCNSEDS 0.153417 0.219508 0.151983 0.09673 0.115797 0.114168 0.108898 0.174969 0.622385 0.139647 0.045886 -0.68412
Q9P2Y5_rQsSIFGGADVGFSGGIPSPDk_S3_S4_1 Q9P2Y5 UVRAG 7405 UV radiation resistance associated S482.S483 50;50 IPVPKRQSSIFGGAD.PVPKRQSSIFGGADV0.25673 0.20545 0.161404 0.086781 0.124049 0.128268 0.113032 0.207861 0.543788 0.3727 0.036031 -0.87888
Q9P2Y5_rQSsIFGGADVGFSGGIPSPDk_S4_1 Q9P2Y5 UVRAG 7405 UV radiation resistance associated S483 99.55 PVPKRQSSIFGGADV 0.240455 0.230478 0.163411 0.089619 0.107898 0.121329 0.106282 0.211448 0.502638 0.252216 0.015298 -0.99241
Q9UBN7_sRQNPQSPPQDSSVTSk_S1_1 Q9UBN7 HDAC6 10013 histone deacetylase 6 S16 100 TTTRQRRSRQNPQSP 0.232959 0.154275 0.235741 0.127795 0.120818 0.085536 0.111383 0.207658 0.536377 0.386973 0.031741 -0.89868
Q9UBP0_aPSySGLSmVSGVk_S3_Y4_S5_1 Q9UBP0 SPAST 6683 spastin S268.Y269.S270 33.33;33.33;33.33 SGHHRAPSYSGLSMV.GHHRAPSYSGLSMVS.HHRAPSYSGLSMVSG0.223007 0.188678 0.197913 0.085194 0.10142 0.107841 0.098152 0.203199 0.483031 0.603059 0.001023 -1.04981
Q9UEE9_skLDWEsFkEEEGIGEELAIHNR_S7_1 Q9UEE9 CFDP1 10428 craniofacial development protein 1 S250 88.43 KSKLDWESFKEEEGI 0.237519 0.361256 0.215958 0.060647 0.130639 0.059739 0.083675 0.271578 0.308107 0.424088 0.02112 -1.6985
Q9UEY8_iEEVLSPEGSPSksPSk_S14_1 Q9UEY8 ADD3 120 adducin 3 S681 88.19 PEGSPSKSPSKKKKK 0.171793 0.221885 0.210008 0.089812 0.148567 0.097442 0.11194 0.201229 0.556285 0.80328 0.020043 -0.84611
Q9UEY8_sPEkIEEVLSPEGSPSksPSk_S16_S18_1 Q9UEY8 ADD3 120 adducin 3 S679.S681 41.6;41.6 LSPEGSPSKSPSKKK.PEGSPSKSPSKKKKK0.174074 0.182325 0.213021 0.150571 0.147957 0.126386 0.141638 0.189807 0.746223 0.589826 0.026941 -0.42232
Q9UEY8_sPEkIEEVLSPEGSPSkSPsk_S18_1 Q9UEY8 ADD3 120 adducin 3 S681 85.88 PEGSPSKSPSKKKKK 0.173993 0.180798 0.212975 0.157686 0.125773 0.110384 0.131281 0.189255 0.693672 0.853708 0.034488 -0.52767
Q9UEY8_tPsFLk_S3_1 Q9UEY8 ADD3 120 adducin 3 S693 99.76 KKKFRTPSFLKKNKK 0.240041 0.30014 0.240555 0.060863 0.130637 0.058555 0.083352 0.260245 0.320281 0.831308 0.004631 -1.64259
Q9UFW8_aYLPDGYENENQLLNsQDc_S16_1 Q9UFW8 CGGBP1 8545 CGG triplet repeat binding protein 1 S164 100 NENQLLNSQDC 0.172903 0.167252 0.153334 0.091456 0.114178 0.091189 0.098941 0.164496 0.601479 0.736137 0.00239 -0.73341
Q9UGP4_sNSGLGGEVSGVmSkPNVDPQPWFQDGPk_S1_S3_1Q9UGP4 LIMD1 8994 LIM domains containing 1 S314.S316 49.96;49.96 RQGGLPRSNSGLGGE.GGLPRSNSGLGGEVS0.191146 0.235343 0.168908 0.094926 0.137534 0.137721 0.123393 0.198466 0.621736 0.694105 0.035974 -0.68563
Q9UGU0_ncPAVTLtSPAk_T6_T8_S9_1 Q9UGU0 TCF20 6942 transcription factor 20 T1332.T1334.S133533.33;33.33;33.33 SRNCPAVTLTSPAKT.NCPAVTLTSPAKTKI.CPAVTLTSPAKTKIL0.132641 0.135712 0.158927 0.090319 0.122183 0.097541 0.103347 0.142427 0.725617 0.850595 0.037243 -0.46272
Q9UGU0_qLsGQSTSSDTTYk_S3_1 Q9UGU0 TCF20 6942 transcription factor 20 S538 99.84 GERVRQLSGQSTSSD 0.218926 0.192441 0.286231 0.157243 0.151733 0.089979 0.132985 0.232533 0.5719 0.747288 0.047725 -0.80617
Q9UGU0_rSASSNsAEAGGDTVTLDDILSLk_S4_S5_S7_1 Q9UGU0 TCF20 6942 transcription factor 20 S1369.S1370.S137233.06;33.06;33.06 PNIRRSASSNSAEAG.NIRRSASSNSAEAGG.RRSASSNSAEAGGDT0.232088 0.236531 0.271218 0.148628 0.164911 0.128191 0.147244 0.246612 0.597065 0.84893 0.003666 -0.74404
Q9UGU5_sPPTtMLLPASPAk_S1_T5_1 Q9UGU5 HMGXB4 10042 HMG-box containing 4 S502.T506 47.95;47.95 VLSPQKKSPPTTMLL.QKKSPPTTMLLPASP0.197433 0.254861 0.237118 0.074503 0.175659 0.072573 0.107578 0.229804 0.468131 0.398275 0.032501 -1.09502
Q9UHB6_eTPHsPGVEDAPIAk_S5_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S490 100 NARETPHSPGVEDAP 0.164869 0.193689 0.183264 0.138002 0.133107 0.139373 0.136828 0.180607 0.757598 0.09699 0.007136 -0.4005
Q9UHB6_kIsENSYSLDDLEIGPGQLSSSTFDSEk_S3_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S225 72.43 SASGRKISENSYSLD 0.215061 0.210697 0.234901 0.13956 0.136238 0.133577 0.136458 0.220219 0.619648 0.102454 0.000395 -0.69048
Q9UHB6_kIsENSYSLDDLEIGPGQLSSSTFDSEk_S3_S6_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S225.S228 44.5;44.5 SASGRKISENSYSLD.GRKISENSYSLDDLE0.177656 0.201133 0.169062 0.0925 0.136177 0.092955 0.10721 0.182617 0.587079 0.609091 0.012237 -0.76837
Q9UHB6_kIsENSYSLDDLEIGPGQLSSSTFDSEk_S3_S6_Y7_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S225.S228.Y229 31.85;31.85;31.85 SASGRKISENSYSLD.GRKISENSYSLDDLE.RKISENSYSLDDLEI0.187861 0.211333 0.176552 0.121883 0.138348 0.106769 0.122333 0.191916 0.637433 0.884274 0.007112 -0.64965
Q9UHB6_kISENsYSLDDLEIGPGQLSSSTFDSEk_S3_S8_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S225.S230 43.44;43.44 SASGRKISENSYSLD.KISENSYSLDDLEIG0.216145 0.203592 0.24857 0.107699 0.128252 0.118109 0.11802 0.222769 0.529787 0.327855 0.002027 -0.91652
Q9UHB6_kIsENSYSLDDLEIGPGQLSSSTFDSEk_S6_Y7_S8_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S228.Y229.S230 32.03;32.03;32.03 GRKISENSYSLDDLE.RKISENSYSLDDLEI.KISENSYSLDDLEIG0.230979 0.212049 0.201229 0.129712 0.12885 0.130233 0.129598 0.214752 0.603479 0.004295 0.01014 -0.72862
Q9UHB6_kIsENSYSLDDLEIGPGQLSSSTFDSEkNESR_S3_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S225 99.47 SASGRKISENSYSLD 0.181883 0.257268 0.226987 0.10506 0.087658 0.101441 0.098053 0.222046 0.441589 0.110709 0.005319 -1.17922
Q9UHB6_lRsPPEALVQGR_S3_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S132 100 HPRSRLRSPPEALVQ 0.165972 0.167427 0.136937 0.104259 0.123101 0.115526 0.114295 0.156779 0.729023 0.46613 0.020003 -0.45596
Q9UHB7_dLLPsPAGPVPSkDPk_S5_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S814 100 KEKDLLPSPAGPVPS 0.164059 0.177296 0.152627 0.11056 0.140189 0.1182 0.122983 0.164661 0.746886 0.783525 0.021584 -0.42104
Q9UHB7_ekDLLPsPAGPVPSkDPk_S7_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S814 99.99 KEKDLLPSPAGPVPS 0.152917 0.245162 0.201212 0.129982 0.087904 0.090416 0.102768 0.199764 0.514445 0.414803 0.031623 -0.95891
Q9UHB7_lsPGNSGNYSSGASSASASGSSVTIPQk_S2_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S1062 74.01 SPVSPKLSPGNSGNY 0.212085 0.24121 0.243348 0.081076 0.118483 0.067542 0.089034 0.232214 0.383413 0.609298 0.001431 -1.38303
Q9UHB7_lsPGNSGNYSSGASSASASGSSVTIPQk_S6_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S1066 98.55 PKLSPGNSGNYSSGA 0.223305 0.232262 0.233037 0.112768 0.140639 0.078302 0.11057 0.229535 0.481712 0.058254 0.002887 -1.05376
Q9UHB7_nSYNNSQAPsPGLGSk_S10_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S1043 97.51 YNNSQAPSPGLGSKA 0.210718 0.206899 0.171443 0.108064 0.136364 0.106967 0.117131 0.196354 0.596533 0.743792 0.007379 -0.74533
Q9UHB7_sksPRDPDANWDSPSR_S3_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S212 87.96 KEHQRSKSPRDPDAN 0.183069 0.201065 0.196062 0.12474 0.132321 0.092243 0.116435 0.193399 0.602044 0.319802 0.004568 -0.73206
Q9UHF7_gsGVFcANcLTTk_S2_1 Q9UHF7 TRPS1 7227 transcriptional repressor GATA binding 1 S892 100 LLRRRRGSGVFCANC 0.167439 0.229671 0.252028 0.060669 0.129177 0.077878 0.089241 0.216379 0.41243 0.79597 0.017572 -1.27778



Q9UHF7_gSPSYtQASLGLLTPVSGTQEQTk_S2_1 Q9UHF7 TRPS1 7227 transcriptional repressor GATA binding 1 S803 98.41 GADILRGSPSYTQAS 0.153578 0.181494 0.210163 0.043594 0.083506 0.063115 0.063405 0.181745 0.348868 0.664488 0.004078 -1.51925
Q9UHF7_mQPLHIQIksPQESTGDPGNSSSVSEGk_S10_1 Q9UHF7 TRPS1 7227 transcriptional repressor GATA binding 1 S1041 85.01 PLHIQIKSPQESTGD 0.145797 0.176883 0.178207 0.111067 0.113915 0.095317 0.106766 0.166962 0.639465 0.459486 0.00755 -0.64506
Q9UHF7_nmLAFSSPAAGGVcEPLksPQR_S19_1 Q9UHF7 TRPS1 7227 transcriptional repressor GATA binding 1 S127 100 GVCEPLKSPQRAEAD 0.168765 0.151835 0.232313 0.076625 0.09356 0.092604 0.087597 0.184305 0.475282 0.095732 0.018269 -1.07315
Q9UHF7_rRGsGVFcANcLTTk_S4_1 Q9UHF7 TRPS1 7227 transcriptional repressor GATA binding 1 S892 100 LLRRRRGSGVFCANC 0.182898 0.190249 0.16526 0.152181 0.117345 0.122626 0.130717 0.179469 0.728357 0.637479 0.020616 -0.45728
Q9UHI6_nNsVSGLSVk_S3_1 Q9UHI6 DDX20 11218 DEAD-box helicase 20 S500 99.29 MASSRNNSVSGLSVK 0.210384 0.200297 0.189323 0.154738 0.151865 0.133785 0.146796 0.200001 0.733977 0.924735 0.004007 -0.44619
Q9UHR6_gAGPQLLEELDNAPGSDAAELELAPARtPPDSVk_T28_1Q9UHR6 ZNHIT2 741 zinc finger HIT-type containing 2 T161 99.77 LELAPARTPPDSVKD 0.200327 0.153832 0.185956 0.122207 0.141093 0.109259 0.124186 0.180038 0.689777 0.62282 0.027989 -0.5358
Q9UIF8_rkMEENTsINLSk_S8_1 Q9UIF8 BAZ2B 29994 bromodomain adjacent to zinc finger domain 2B S2043 99.25 RKMEENTSINLSKQE 0.175824 0.151555 0.177848 0.113926 0.099565 0.115917 0.109803 0.168409 0.652001 0.542154 0.004069 -0.61705
Q9UIF9_rksGYSLNFSEGDGR_S3_1 Q9UIF9 BAZ2A 11177 bromodomain adjacent to zinc finger domain 2A S1747 90.22 KRGQKRKSGYSLNFS 0.228166 0.225343 0.215449 0.127893 0.11546 0.127934 0.123762 0.222986 0.555024 0.926209 6.24E-05 -0.84938
Q9UJF2_rRSIsGTSTSEkPNSMDTANTSPFk_S3_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16 88.3 ERSPRRRSISGTSTS 0.216746 0.243386 0.196313 0.124911 0.148086 0.124149 0.132382 0.218815 0.604995 0.498749 0.005346 -0.725
Q9UJF2_rRSISGTsTSEkPNSMDTANTSPFk_S3_S5_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16.S18 30.16;30.16 ERSPRRRSISGTSTS.SPRRRSISGTSTSEK0.161913 0.209844 0.158379 0.10674 0.137556 0.102276 0.115524 0.176712 0.653743 0.617398 0.037468 -0.6132
Q9UJF2_sISGTSTSEkPNSMDTANTSPFk_S1_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16 83.19 ERSPRRRSISGTSTS 0.176833 0.252422 0.210937 0.078777 0.105422 0.07718 0.087126 0.213397 0.408282 0.298794 0.005971 -1.29236
Q9UJF2_sIsGTSTSEkPNSmDTANTSPFk_S3_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S18 61.31 SPRRRSISGTSTSEK 0.175984 0.210877 0.227211 0.059278 0.092159 0.070187 0.073875 0.204691 0.360909 0.581156 0.001879 -1.47029
Q9UJF2_sISGTSTsEkPNSMDTANTSPFk_S3_S8_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S18.S23 37.68;37.68 SPRRRSISGTSTSEK.SISGTSTSEKPNSMD0.220401 0.25019 0.265719 0.090069 0.110235 0.087706 0.096003 0.245437 0.391153 0.448441 0.000585 -1.3542
Q9UJU6_amsTTSISSPQPGk_S3_1 Q9UJU6 DBNL 28997 drebrin like S269 92.94 KQKERAMSTTSISSP 0.255895 0.259609 0.180498 0.037766 0.055537 0.051563 0.048289 0.232001 0.20814 0.083652 0.002219 -2.26437
Q9UJU6_aMSTtSISSPQPGk_S3_T4_T5_1 Q9UJU6 DBNL 28998 drebrin like S269.T270.T271 32.75;32.75;32.75 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP0.280407 0.246683 0.203303 0.05209 0.061853 0.07138 0.061775 0.243464 0.253732 0.117232 0.001389 -1.97863
Q9UJU6_amStTSISSPQPGk_S3_T4_T5_S6_1 Q9UJU6 DBNL 28999 drebrin like S269.T270.T271.S27224.96;24.96;24.96;24.96 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP.ERAMSTTSISSPQPG0.18819 0.205594 0.154196 0.06548 0.075277 0.075812 0.07219 0.18266 0.395215 0.09436 0.00203 -1.33929
Q9UJU6_amSTtSISSPQPGk_S6_1 Q9UJU6 DBNL 29000 drebrin like S272 82.93 ERAMSTTSISSPQPG 0.249039 0.193417 0.177384 0.086487 0.084546 0.083704 0.084912 0.206613 0.410973 0.002876 0.030231 -1.28289
Q9UJU6_aMsTTSISSPQPGk_T4_1 Q9UJU6 DBNL 29001 drebrin like T270 89.06 QKERAMSTTSISSPQ 0.187592 0.249024 0.146133 0.064329 0.050455 0.088976 0.06792 0.19425 0.349653 0.24874 0.016745 -1.516
Q9UJU6_eRAMsTTSISSPQPGk_S5_T6_1 Q9UJU6 DBNL 29002 drebrin like S269.T270 47.95;47.95 KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ0.259821 0.26319 0.133211 0.044315 0.06045 0.080243 0.061669 0.218741 0.28193 0.111411 0.023413 -1.82659
Q9UJU6_qLtQPETHFGR_T3_1 Q9UJU6 DBNL 29003 drebrin like T291 99.97 PFLQKQLTQPETHFG 0.308755 0.22948 0.261064 0.068903 0.070007 0.075063 0.071324 0.266433 0.267701 0.013454 0.013205 -1.90131
Q9UJU6_qLtQPETHFGREPAAAISRPR_T3_1 Q9UJU6 DBNL 29004 drebrin like T291 100 PFLQKQLTQPETHFG 0.21718 0.208034 0.144054 0.060655 0.077581 0.067065 0.068434 0.189756 0.360641 0.087966 0.006712 -1.47137
Q9UJU6_qLtQPETHFGREPAAAISRPR_T7_1 Q9UJU6 DBNL 29005 drebrin like T295 91.05 KQLTQPETHFGREPA 0.347196 0.22729 0.225837 0.061551 0.072239 0.075274 0.069688 0.266774 0.261224 0.021193 0.037952 -1.93664
Q9UJX2_nQGETPTTEVPAPFFLPASLSANNTPtRR_S19_S21_T25_T27_1Q9UJX2 CDC23 8697 cell division cycle 23 S576.S578.T582.T58424.99;24.99;24.99;24.99 APFFLPASLSANNTP.FFLPASLSANNTPTR.ASLSANNTPTRRVSP.LSANNTPTRRVSPLN0.189095 0.134362 0.24082 0.099238 0.072902 0.074111 0.082083 0.188093 0.436399 0.144718 0.029326 -1.19628
Q9UJX5_ikEEVLsESEAENQQAGAAALAPEIVIk_S7_1 Q9UJX5 ANAPC4 29945 anaphase promoting complex subunit 4 S777 86.35 KIKEEVLSESEAENQ 0.17416 0.219572 0.191434 0.119474 0.148291 0.113966 0.127244 0.195055 0.652348 0.785541 0.016224 -0.61629
Q9UJX5_ikEEVLSEsEAENQQAGAAALAPEIVIk_S7_S9_1 Q9UJX5 ANAPC4 29945 anaphase promoting complex subunit 4 S777.S779 50;50 KIKEEVLSESEAENQ.KEEVLSESEAENQQA0.163565 0.244982 0.190655 0.102117 0.140272 0.111551 0.11798 0.199734 0.590686 0.373663 0.036939 -0.75954
Q9UK58_aEEksPISINVk_S5_1 Q9UK58 CCNL1 57018 cyclin L1 S352 100 EVKAEEKSPISINVK 0.141559 0.172624 0.171615 0.097956 0.107048 0.127048 0.110684 0.161933 0.683518 0.831063 0.018387 -0.54895
Q9UK61_kNTQIELQSsPDVQNSLLEDk_S10_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S1552 99.97 TQIELQSSPDVQNSL 0.202835 0.188865 0.210728 0.145526 0.150524 0.13613 0.14406 0.200809 0.717398 0.606913 0.00177 -0.47915
Q9UK61_kNTQIELQSsPDVQNSLLEDkTYLDSEER_S10_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S1552 87.11 TQIELQSSPDVQNSL 0.156788 0.204863 0.191581 0.138818 0.143474 0.13136 0.137884 0.184411 0.747701 0.114245 0.034452 -0.41947
Q9UK61_sSDYQFPSsPFTDTLk_S8_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S978 91.81 SSDYQFPSSPFTDTL 0.201727 0.219409 0.161585 0.059853 0.080485 0.088096 0.076145 0.19424 0.392013 0.391293 0.003459 -1.35103
Q9UKA4_sVSPTFLNPSDENLk_S3_T5_1 Q9UKA4 AKAP11 11215 A-kinase anchoring protein 11 S1242.T1244 49.9;49.9 VQSQRSVSPTFLNPS.SQRSVSPTFLNPSDE0.174773 0.216617 0.199803 0.093485 0.117109 0.121476 0.11069 0.197065 0.561694 0.676826 0.004453 -0.83214
Q9UKA4_sVsPTFLNPSDENLk_T5_1 Q9UKA4 AKAP11 11215 A-kinase anchoring protein 11 T1244 90.54 SQRSVSPTFLNPSDE 0.180841 0.175344 0.17363 0.106326 0.129501 0.101727 0.112518 0.176605 0.637116 0.120377 0.001943 -0.65037
Q9UKA4_yPscESVTDEYAGHLIQILk_S3_S6_T8_1 Q9UKA4 AKAP11 11215 A-kinase anchoring protein 11 S1337.S1340.T134231.05;31.05;31.05 GLMYKYPSCESVTDE.YKYPSCESVTDEYAG.YPSCESVTDEYAGHL0.215907 0.246807 0.229007 0.155393 0.196009 0.137304 0.162902 0.230573 0.706508 0.420378 0.025706 -0.50122
Q9UKJ3_gPkPEPPGSGsPAPPR_S11_1 Q9UKJ3 GPATCH8 23131 G-patch domain containing 8 S740 92.17 PEPPGSGSPAPPRRR 0.162598 0.218243 0.211206 0.076707 0.12298 0.089745 0.096478 0.197349 0.488868 0.765495 0.010576 -1.03248
Q9UKV3_aSLVALPEQtASEEETPPPLLTk_S12_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S410 99.98 ALPEQTASEEETPPP 0.213862 0.200479 0.133514 0.090795 0.126373 0.089827 0.102332 0.182618 0.560358 0.379308 0.04377 -0.83558
Q9UKV3_kAsLVALPEQTASEEETPPPLLTk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S400 100 TEDRKKASLVALPEQ 0.16277 0.20858 0.172759 0.087292 0.123265 0.070523 0.093693 0.18137 0.516588 0.888292 0.013679 -0.95291
Q9UKV3_kIsVVSATk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S825 99.82 KSFKRKISVVSATKG 0.296746 0.322836 0.225392 0.069086 0.093495 0.068721 0.0771 0.281658 0.273738 0.146828 0.002496 -1.86913
Q9UKV3_kPsISITTESLk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S863 100 ATTQKKPSISITTES 0.226556 0.221594 0.200476 0.041577 0.067457 0.048631 0.052555 0.216209 0.243075 0.965445 0.000124 -2.04053
Q9UKV3_rAsHTLLPSHR_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S561 91.37 QKEGRRASHTLLPSH 0.263402 0.260698 0.252423 0.121101 0.126048 0.085666 0.110938 0.258841 0.428596 0.126369 0.000355 -1.22231
Q9UKV3_rAsHTLLPSHR_S3_T5_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S561.T563 50;50 QKEGRRASHTLLPSH.EGRRASHTLLPSHRL0.21867 0.244759 0.191461 0.08647 0.135524 0.056513 0.092836 0.218297 0.425274 0.617263 0.010579 -1.23354
Q9UKX7_nSESESNkVAAETQsPSLFGSTk_S15_1 Q9UKX7 NUP50 10762 nucleoporin 50 S221 99.56 KVAAETQSPSLFGST 0.15826 0.196311 0.176764 0.109591 0.132037 0.115694 0.119107 0.177111 0.672498 0.542295 0.010759 -0.5724
Q9UKX7_vAAETQsPSLFGSTk_S7_1 Q9UKX7 NUP50 10762 nucleoporin 50 S221 89.36 KVAAETQSPSLFGST 0.20954 0.224536 0.227579 0.109674 0.143168 0.099554 0.117465 0.220552 0.532598 0.303631 0.001968 -0.90888
Q9UKX7_vAAETQsPSLFGSTk_T5_1 Q9UKX7 NUP50 10762 nucleoporin 50 T219 91.15 SNKVAAETQSPSLFG 0.185101 0.261516 0.193163 0.095839 0.131317 0.085802 0.104319 0.21326 0.489166 0.48988 0.017465 -1.0316
Q9UL54_aGsLkDPDVAELFFkDDPEk_S3_1 Q9UL54 TAOK2 9344 TAO kinase 2 S9 100 PAGGRAGSLKDPDVA 0.126058 0.171369 0.167886 0.089853 0.117002 0.071384 0.092746 0.155104 0.597958 0.905988 0.033921 -0.74188
Q9ULH0_aYNLNRTPsTVTLNNNSAPANR_S9_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S1681 89.69 YNLNRTPSTVTLNNN 0.273846 0.176759 0.174028 0.083948 0.109404 0.116672 0.103341 0.208211 0.496329 0.167383 0.037732 -1.01063
Q9ULH0_hSNLSWQsQTR_T10_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa T1354 91.89 NLSWQSQTRRTPSLS 0.185388 0.216535 0.134923 0.094362 0.125137 0.083981 0.10116 0.178949 0.565302 0.42529 0.043994 -0.82291
Q9ULH0_qMsFDLTk_S3_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S918 100 RTITRQMSFDLTKLL 0.174676 0.228054 0.184502 0.066064 0.129304 0.083534 0.092967 0.195744 0.474943 0.861526 0.014702 -1.07417
Q9ULH0_rTPsLSSLNSQDSSIEISk_S4_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S1359 98.9 SQTRRTPSLSSLNSQ 0.204266 0.220844 0.198243 0.121554 0.175646 0.167963 0.155054 0.207784 0.746228 0.275776 0.044224 -0.42231
Q9ULH0_tPStVTLNNNSAPANR_S3_T4_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S1681.T1682 48.5;48.5 YNLNRTPSTVTLNNN.NLNRTPSTVTLNNNS0.215549 0.282344 0.227007 0.085616 0.108549 0.085743 0.093303 0.241633 0.386133 0.240447 0.002516 -1.37283
Q9ULH0_vPksPEHSAEPIR_S4_S8_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S1555.S1559 50;50 KVERVPKSPEHSAEP.VPKSPEHSAEPIRTF0.177255 0.202166 0.217668 0.152026 0.159089 0.117184 0.142766 0.199029 0.717312 0.904657 0.032446 -0.47933
Q9ULH1_qASEDsNDLTPTLPETPVPLPR_S6_1 Q9ULH1 ASAP1 50807 ArfGAP with SH3 domain, ankyrin repeat and PH domain 1S1044 92.43 QKQASEDSNDLTPTL 0.203171 0.202322 0.217792 0.099498 0.15378 0.158234 0.13717 0.207762 0.660229 0.132118 0.022491 -0.59896
Q9ULL5_aSGAGGAGGQAYsPGQPQGLLGPQAYGQGFGGGQAQDLSk_S13_1Q9ULL5 PRR12 57479 proline rich 12 S444 86.41 GAGGQAYSPGQPQGL 0.174809 0.232969 0.182239 0.077095 0.142258 0.120767 0.113373 0.196672 0.576458 0.952157 0.034678 -0.79471
Q9ULL5_gDGSELLAGPGGPPAERTEDEEFLIQHLLQAPsPPR_S33_1Q9ULL5 PRR12 57479 proline rich 12 S651 100 QHLLQAPSPPRTSGA 0.138303 0.204355 0.211565 0.093849 0.135103 0.081732 0.103562 0.184741 0.560578 0.648813 0.045826 -0.83501
Q9ULL5_tEDEEFLIQHLLQAPsPPR_S16_1 Q9ULL5 PRR12 57479 proline rich 12 S651 100 QHLLQAPSPPRTSGA 0.18889 0.199417 0.305253 0.06261 0.073921 0.074875 0.070468 0.231187 0.304812 0.022223 0.048089 -1.71401
Q9ULW0_iRMPtkEDEEEDEPVVIk_T5_1 Q9ULW0 TPX2 22974 TPX2, microtubule nucleation factor T499 100 KNRIRMPTKEDEEED 0.205071 0.235716 0.249798 0.089296 0.129755 0.076869 0.09864 0.230195 0.428506 0.812269 0.003151 -1.22261
Q9ULW0_kRtFDETVSTYVPLAQQVEDFHk_T3_1 Q9ULW0 TPX2 22974 TPX2, microtubule nucleation factor T316 82.01 LSQGKKRTFDETVST 0.182651 0.189211 0.130566 0.037038 0.093778 0.045339 0.058719 0.167476 0.350609 0.952619 0.013239 -1.51206
Q9ULW0_sSDQPLTVPVsPk_S11_1 Q9ULW0 TPX2 22974 TPX2, microtubule nucleation factor S738 100 QPLTVPVSPKFSTRF 0.171359 0.191048 0.163332 0.069398 0.112877 0.11113 0.097802 0.175246 0.558082 0.502647 0.009203 -0.84145
Q9UMZ2_dRSNtLNEkPALPVIR_T5_1 Q9UMZ2 SYNRG 11276 synergin gamma T1100 99.88 PFRDRSNTLNEKPAL 0.18598 0.193078 0.209926 0.083398 0.117186 0.122357 0.107647 0.196328 0.548302 0.505129 0.00329 -0.86696
Q9UMZ2_kEtSFGSSENITmTSLSk_T3_S4_1 Q9UMZ2 SYNRG 11276 synergin gamma T931.S932 42.4;42.4 SILQKKETSFGSSEN.ILQKKETSFGSSENI0.152211 0.203291 0.153498 0.0907 0.127969 0.092439 0.103703 0.169666 0.611214 0.685492 0.033531 -0.71025
Q9UMZ2_qLsLEGSGLGVEDLkDNTPSGk_S3_1 Q9UMZ2 SYNRG 11276 synergin gamma S752 100 YDVFRQLSLEGSGLG 0.146896 0.2254 0.198978 0.087578 0.121234 0.106498 0.105103 0.190425 0.551941 0.302778 0.027075 -0.85741
Q9UMZ2_rSLsLGDkEISR_S4_1 Q9UMZ2 SYNRG 11276 synergin gamma S1075 99.85 GSHKRSLSLGDKEIS 0.141273 0.171518 0.173821 0.066004 0.096079 0.08198 0.081355 0.162204 0.501558 0.813978 0.004036 -0.99551
Q9UMZ2_sLsLGDkEISR_S3_1 Q9UMZ2 SYNRG 11276 synergin gamma S1075 99.22 GSHKRSLSLGDKEIS 0.247216 0.191799 0.229837 0.150775 0.156374 0.165107 0.157419 0.222951 0.706069 0.121965 0.017832 -0.50212
Q9UMZ2_sNtLNEkPALPVIR_T3_1 Q9UMZ2 SYNRG 11276 synergin gamma T1100 99.39 PFRDRSNTLNEKPAL 0.225478 0.252323 0.264517 0.070673 0.125563 0.127451 0.107896 0.247439 0.436049 0.554419 0.003112 -1.19744
Q9UNE7_sPLtQEQLIPNLAMk_S1_1 Q9UNE7 STUB1 10273 STIP1 homology and U-box containing protein 1 S273 92.07 HFDPVTRSPLTQEQL 0.18289 0.146581 0.205412 0.084952 0.102868 0.062412 0.083411 0.178294 0.467826 0.636118 0.010245 -1.09596
Q9UNN5_ksPmMPENAENEGDALLQFTAEFSSR_S2_1 Q9UNN5 FAF1 11124 Fas associated factor 1 S320 100 ASSALRKSPMMPENA 0.212849 0.264093 0.22305 0.155705 0.196797 0.142234 0.164912 0.23333 0.706775 0.953303 0.039308 -0.50068
Q9UPN4_lksLHEAELLQSDER_S3_1 Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S731 100 QEVRRLKSLHEAELL 0.145472 0.162549 0.185702 0.104248 0.112345 0.110272 0.108955 0.164575 0.662042 0.083177 0.009512 -0.595
Q9UPN4_sGSPRPTEPTDFLmLFEGSPSGk_S1_1 Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S87 86.42 TQVSQPRSGSPRPTE 0.167048 0.174856 0.211568 0.097521 0.127494 0.089847 0.104954 0.184491 0.568884 0.823723 0.011297 -0.81379
Q9UPN4_sGSPRPTEPTDFLmLFEGSPSGk_S3_1 Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S89 90.19 VSQPRSGSPRPTEPT 0.171135 0.19528 0.187064 0.098689 0.152957 0.112061 0.121236 0.184493 0.65713 0.317234 0.023701 -0.60575
Q9UPT5_qYsQHGLDGk_Y2_1 Q9UPT5 EXOC7 23265 exocyst complex component 7 Y282 91.97 AQNLLKQYSQHGLDG 0.20147 0.208326 0.265314 0.072414 0.112279 0.086567 0.09042 0.225037 0.4018 0.499039 0.004498 -1.31545
Q9UPT8_aAkPGPAEAPSPTASPSGDAsPPATAPYDPR_S21_1 Q9UPT8 ZC3H4 23211 zinc finger CCCH-type containing 4 S1114 99.84 ASPSGDASPPATAPY 0.185985 0.216094 0.171054 0.097073 0.141768 0.135136 0.124659 0.191044 0.652514 0.950001 0.025956 -0.61592
Q9UPT8_tGSGSPFAGNsPAREGEQDAASLk_S11_1 Q9UPT8 ZC3H4 23211 zinc finger CCCH-type containing 4 S1275 100 GSPFAGNSPAREGEQ 0.159749 0.135682 0.161444 0.091921 0.125004 0.117684 0.111536 0.152292 0.732386 0.814888 0.035284 -0.44932
Q9UPT8_tGSGSPFAGNsPAREGEQDAASLkDVFk_S3_S5_1 Q9UPT8 ZC3H4 23211 zinc finger CCCH-type containing 4 S1267.S1269 43.76;43.76 KQTPKTGSGSPFAGN.TPKTGSGSPFAGNSP0.1389 0.141698 0.167692 0.085913 0.100045 0.109223 0.098394 0.14943 0.65846 0.707162 0.011021 -0.60283
Q9UPU5_nDINEAVALLTNERPGLDYGGYEPMDSGGGPsPGPGGGPR_S32_1Q9UPU5 USP24 23358 ubiquitin specific peptidase 24 S63 100 MDSGGGPSPGPGGGP 0.220449 0.210762 0.225318 0.119587 0.145431 0.146366 0.137128 0.218843 0.626606 0.384035 0.001114 -0.67437
Q9UPU5_qLsVSDR_S3_S5_1 Q9UPU5 USP24 23358 ubiquitin specific peptidase 24 S1299.S1301 50;50 KSSYRQLSVSDRSSI.SYRQLSVSDRSSIRV0.172137 0.208358 0.208108 0.089223 0.13432 0.124133 0.115892 0.196201 0.590681 0.874152 0.011577 -0.75955
Q9UPU5_vSDQNsPVLPk_S6_1 Q9UPU5 USP24 23358 ubiquitin specific peptidase 24 S2047 99.95 QRVSDQNSPVLPKKS 0.142352 0.162003 0.156276 0.100181 0.119367 0.120366 0.113304 0.153543 0.737931 0.882137 0.010183 -0.43844
Q9UQC2_rNtLPAmDNSR_T3_1 Q9UQC2 GAB2 9846 GRB2 associated binding protein 2 T391 100 ATIPRRNTLPAMDNS 0.213638 0.250813 0.232034 0.131624 0.152626 0.111425 0.131892 0.232162 0.568102 0.897498 0.003324 -0.81578
Q9UQL6_tQSsPLPQSPQALQQLVmQQQHQQFLEk_S3_1 Q9UQL6 HDAC5 10014 histone deacetylase 5 S498 81.61 RPLSRTQSSPLPQSP 0.228086 0.207481 0.177175 0.099415 0.127115 0.111895 0.112808 0.204248 0.552312 0.453763 0.005551 -0.85644
Q9UQL6_tQsSPLPQSPQALQQLVMQQQHQQFLEk_T1_S3_1 Q9UQL6 HDAC5 10014 histone deacetylase 5 T496.S498 48.07;48.07 RHRPLSRTQSSPLPQ.RPLSRTQSSPLPQSP0.188735 0.185313 0.156854 0.104412 0.127966 0.127065 0.119814 0.176967 0.677042 0.735331 0.010843 -0.56268
Q9UQR0_sPQQTVPYVVPLsPk_T5_S13_2 Q9UQR0 SCML2 10389 sex comb on midleg-like 2 T503.S511 95.66;100 TKRSPQQTVPYVVPL.VPYVVPLSPKLPKTK0.160815 0.1632 0.189091 0.118397 0.098882 0.069174 0.095484 0.171036 0.558271 0.571701 0.011148 -0.84096
Q9UQR1_sLkQPLEQNQTISPLSTYEESk_S1_1 Q9UQR1 ZNF148 7707 zinc finger protein 148 S400 100 KKINSKRSLKQPLEQ 0.205802 0.171987 0.166976 0.121129 0.116407 0.13575 0.124429 0.181588 0.685226 0.371379 0.013367 -0.54535
Q9Y2I7_sAsITNLSLDR_S3_1 Q9Y2I7 PIKFYVE 200576 phosphoinositide kinase, FYVE-type zinc finger containingS307 99.96 PARNRSASITNLSLD 0.221089 0.19899 0.175769 0.074053 0.087814 0.114052 0.091973 0.198616 0.463069 0.89138 0.003725 -1.1107
Q9Y2J2_gIsQTNLITTVTPEk_T5_1 Q9Y2J2 EPB41L3 23136 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 3 T462 94.27 TTKGISQTNLITTVT 0.166585 0.200479 0.141769 0.060217 0.107903 0.079722 0.082614 0.169611 0.487079 0.79643 0.01659 -1.03777
Q9Y2J2_rAsALIDRPAPYFER_S3_1 Q9Y2J2 EPB41L3 23136 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 3 S420 100 QAQTRRASALIDRPA 0.166383 0.21684 0.181355 0.116062 0.121387 0.107998 0.115149 0.188193 0.611867 0.126765 0.009139 -0.70871
Q9Y2L6_kSsINEQFVDTR_S3_1 Q9Y2L6 FRMD4B 23150 FERM domain containing 4B S628 91.79 RIHFRKSSINEQFVD 0.223012 0.176394 0.195117 0.098468 0.098969 0.083239 0.093559 0.198174 0.472102 0.253663 0.001954 -1.08283



Q9Y2U5_rRGsDIDNPTLTVMDISPPSR_S4_1 Q9Y2U5 MAP3K2 10746 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2 S331 100 SRIRRRGSDIDNPTL 0.187416 0.21449 0.193476 0.14389 0.140818 0.130206 0.138305 0.198461 0.696887 0.406805 0.002817 -0.521
Q9Y2U5_rRGSDIDNPtLTVMDISPPSR_T10_1 Q9Y2U5 MAP3K2 10746 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2 T337 79.82 GSDIDNPTLTVMDIS 0.18882 0.212138 0.196488 0.105401 0.136988 0.101881 0.114757 0.199149 0.576235 0.548501 0.00299 -0.79527
Q9Y2V2_gNVVPsPLPTR_S6_1 Q9Y2V2 CARHSP1 23589 calcium regulated heat stable protein 1 S41 90 LRGNVVPSPLPTRRT 0.24606 0.186906 0.238319 0.105227 0.094413 0.088655 0.096098 0.223762 0.429467 0.128175 0.00265 -1.21938
Q9Y2V2_gNVVPsPLPTRR_S6_1 Q9Y2V2 CARHSP1 23589 calcium regulated heat stable protein 1 S41 99.32 LRGNVVPSPLPTRRT 0.171275 0.173707 0.120966 0.096725 0.117277 0.087227 0.10041 0.155316 0.646488 0.420431 0.04693 -0.62931
Q9Y2W1_aSESSkPWPDATYGTGsASR_S17_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S232 67.01 DATYGTGSASRASAV 0.193939 0.212569 0.187176 0.118714 0.158137 0.154866 0.143906 0.197894 0.727187 0.530825 0.021517 -0.4596
Q9Y2W1_eRsPALkSPLQSVVVR_S3_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S248 100 ELSPRERSPALKSPL 0.164832 0.198746 0.171276 0.123497 0.132471 0.140867 0.132278 0.178285 0.741948 0.377446 0.016331 -0.43061
Q9Y2W1_iDIsPSTFR_S4_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S682 91.51 IHRRIDISPSTFRKH 0.156011 0.180677 0.186932 0.068874 0.126645 0.109521 0.10168 0.17454 0.58256 0.46572 0.020386 -0.77952
Q9Y2W1_rIDIsPSTFR_S5_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S682.S684.T685 33.33;33.33;33.33 IHRRIDISPSTFRKH.RRIDISPSTFRKHGL.RIDISPSTFRKHGLA0.148825 0.208084 0.18358 0.059972 0.109709 0.078185 0.082622 0.180163 0.458596 0.833254 0.012315 -1.1247
Q9Y2W1_rIDISPsTFR_S5_S7_T8_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S682 86.7 IHRRIDISPSTFRKH 0.185258 0.217678 0.210326 0.07045 0.144124 0.113357 0.10931 0.204421 0.534732 0.348475 0.015533 -0.90311
Q9Y2W1_sPsELFAQHIVTIVHHVk_S1_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S622 92.24 QSAQSQRSPSELFAQ 0.158159 0.200528 0.185507 0.110906 0.133258 0.051925 0.098696 0.181398 0.544087 0.414414 0.038577 -0.87809
Q9Y2W1_ssFSITR_S2_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3 S560 86.78 DFPTGKSSFSITREA 0.139472 0.186041 0.190832 0.057059 0.115473 0.081934 0.084822 0.172115 0.492821 0.967314 0.020722 -1.02086
Q9Y2X7_smDsSDLSDGAVTLQEYLELkk_S1_S4_1 Q9Y2X7 GIT1 28964 GIT ArfGAP 1 S410.S413 48.58;48.58 TRSNRARSMDSSDLS.NRARSMDSSDLSDGA0.17809 0.204815 0.157744 0.123536 0.144356 0.122897 0.130263 0.180217 0.722812 0.422037 0.031214 -0.46831
Q9Y383_aMLDQLMGTsRDGDTTR_S10_1 Q9Y383 LUC7L2 51631 LUC7 like 2, pre-mRNA splicing factor S18 93.16 LDQLMGTSRDGDTTR 0.182582 0.239111 0.20015 0.063149 0.098604 0.082495 0.081416 0.207281 0.392781 0.547037 0.003021 -1.3482
Q9Y385_rLsTSPDVIQGHQPR_S3_1 Q9Y385 UBE2J1 51465 ubiquitin conjugating enzyme E2 J1 S266 82.75 QQSQRRLSTSPDVIQ 0.185582 0.230108 0.201143 0.120112 0.137402 0.113204 0.123572 0.205611 0.601001 0.466597 0.005306 -0.73456
Q9Y3L3_sSPPAPPLPPGSGSPGTPQALPR_S1_S2_1 Q9Y3L3 SH3BP1 23616 SH3 domain binding protein 1 S585.S586 50;50 PQVSGSRSSPPAPPL.QVSGSRSSPPAPPLP0.170881 0.162261 0.198785 0.11418 0.149569 0.115524 0.126424 0.177309 0.713018 0.950792 0.03344 -0.48799
Q9Y3M8_dRRDsGVGASLTRPNR_S5_S10_1 Q9Y3M8 STARD13 90627 StAR related lipid transfer domain containing 13 S572.S577 46.43;46.43 GVRDRRDSGVGASLT.RDSGVGASLTRPNRR0.206793 0.206943 0.158368 0.10651 0.135678 0.081629 0.107939 0.190701 0.566011 0.965547 0.021172 -0.8211
Q9Y4E6_aRGsPPTSSNIVQGQIk_S4_1 Q9Y4E6 WDR7 23335 WD repeat domain 7 S935 99.98 DLSKARGSPPTSSNI 0.148103 0.170449 0.134011 0.09616 0.100636 0.079087 0.091961 0.150854 0.609601 0.553872 0.009167 -0.71406
Q9Y4E6_aRGSPPTsSNIVQGQIk_S4_T7_1 Q9Y4E6 WDR7 23335 WD repeat domain 7 S935.T938 49.38;49.38 DLSKARGSPPTSSNI.KARGSPPTSSNIVQG0.150351 0.158453 0.122501 0.08085 0.112996 0.08513 0.092992 0.143768 0.646818 0.922835 0.026719 -0.62857
Q9Y4E6_aRGSPPTsSNIVQGQIk_S4_T7_S8_1 Q9Y4E6 WDR7 23335 WD repeat domain 7 S935.T938.S939 31.91;31.91;31.91 DLSKARGSPPTSSNI.KARGSPPTSSNIVQG.ARGSPPTSSNIVQGQ0.119817 0.17812 0.136025 0.081529 0.101846 0.091331 0.091569 0.144654 0.63302 0.204659 0.04435 -0.65968
Q9Y4E6_ssSQIPEGFGLTSGGSNYSLAR_S2_1 Q9Y4E6 WDR7 23335 WD repeat domain 7 S1153 86.93 LLTRPRSSSQIPEGF 0.172619 0.186434 0.150653 0.087002 0.100937 0.065454 0.084464 0.169902 0.497135 0.990658 0.004324 -1.00829
Q9Y4H2_rHNsASVENVSLR_S4_1 Q9Y4H2 IRS2 8660 insulin receptor substrate 2 S1174 91.64 HNPKRHNSASVENVS 0.174921 0.180001 0.206455 0.139716 0.130541 0.127744 0.132667 0.187126 0.708972 0.2407 0.006405 -0.4962
Q9Y4H2_sPGEYINIDFGEPGAR_S1_1 Q9Y4H2 IRS2 8660 insulin receptor substrate 2 S915 99.76 PLPPEPKSPGEYINI 0.15969 0.201786 0.192836 0.112635 0.117668 0.121311 0.117205 0.184771 0.634324 0.074303 0.006615 -0.65671
Q9Y4J8_sASAcSTPTHtPQDSLTGVGGDVQEAFAQSSR_S3_S6_T7_1Q9Y4J8 DTNA 1837 dystrobrevin alpha S581.S584.T585 28.39;28.39;28.39 PMPIRSASACSTPTH.IRSASACSTPTHTPQ.RSASACSTPTHTPQD0.193335 0.237945 0.257433 0.104179 0.121031 0.093429 0.106213 0.229571 0.462658 0.304064 0.003912 -1.11198
Q9Y572_rFsIPESGQGGTEMDGFRR_S3_1 Q9Y572 RIPK3 11035 receptor interacting serine/threonine kinase 3 S316 100 RSSNRRFSIPESGQG 0.187538 0.189443 0.201988 0.13735 0.131209 0.139925 0.136161 0.19299 0.705537 0.491031 0.000404 -0.50321
Q9Y572_tIENQHsRNDVmVSEWLNk_S7_1 Q9Y572 RIPK3 11035 receptor interacting serine/threonine kinase 3 S339 89.95 RTIENQHSRNDVMVS 0.213006 0.201483 0.17411 0.118426 0.146764 0.146585 0.137258 0.1962 0.699585 0.799832 0.0167 -0.51543
Q9Y5B0_eLNGSEAATPRDsPRPGkPDER_S13_1 Q9Y5B0 CTDP1 9150 CTD phosphatase subunit 1 S395 88.12 EAATPRDSPRPGKPD 0.162317 0.173393 0.211315 0.091526 0.106269 0.079558 0.092451 0.182342 0.50702 0.426581 0.005791 -0.97989
Q9Y5B0_kRQPsMSETMPLYTLck_S5_1 Q9Y5B0 CTDP1 9150 CTD phosphatase subunit 1 S839 98.92 SRRKRQPSMSETMPL 0.247971 0.207386 0.210486 0.142192 0.139537 0.130087 0.137272 0.221948 0.618488 0.146978 0.003343 -0.69318
Q9Y5B0_qPsMSETMPLYTLck_S3_S5_1 Q9Y5B0 CTDP1 9150 CTD phosphatase subunit 1 S839.S841.T843 33.33;33.33;33.33 SRRKRQPSMSETMPL.RKRQPSMSETMPLYT.RQPSMSETMPLYTLC0.195524 0.276207 0.225095 0.05187 0.12941 0.076903 0.086061 0.232275 0.370513 0.969035 0.011207 -1.4324
Q9Y5B0_qPsMSETMPLYTLck_S3_S5_T7_1 Q9Y5B0 CTDP1 9150 CTD phosphatase subunit 1 S839.S841 49.95;49.95 SRRKRQPSMSETMPL.RKRQPSMSETMPLYT0.21454 0.231445 0.222125 0.065545 0.122767 0.073838 0.087383 0.222703 0.392376 0.139502 0.001862 -1.34969
Q9Y608_qYAENYTRPsSR_S11_1 Q9Y608 LRRFIP2 9209 LRR binding FLII interacting protein 2 S309 89.89 ENYTRPSSRNSASAT 0.212496 0.175604 0.188821 0.097944 0.121006 0.102977 0.107309 0.192307 0.558008 0.592429 0.002719 -0.84164
Q9Y613_sLAPEPkEPLIPASPk_S1_1 Q9Y613 FHOD1 29109 formin homology 2 domain containing 1 S510 100 VLLRAQRSLAPEPKE 0.220367 0.230711 0.193566 0.11751 0.153207 0.127777 0.132831 0.214881 0.61816 0.957767 0.00588 -0.69395
Q9Y6G9_sVSsNVASVSPIPAGSk_S1_1 Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 dynein cytoplasmic 1 light intermediate chain 1 S412 99.6 SPRTPNRSVSSNVAS 0.38554 0.296511 0.27521 0.12442 0.133267 0.142552 0.133413 0.319087 0.418109 0.046876 0.029112 -1.25805
Q9Y6G9_sVSsNVASVSPIPAGSk_S1_S3_S4_1 Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 dynein cytoplasmic 1 light intermediate chain 1 S412.S414.S415 33.33;33.33;33.33 SPRTPNRSVSSNVAS.RTPNRSVSSNVASVS.TPNRSVSSNVASVSP0.225276 0.235713 0.179203 0.084411 0.137848 0.133051 0.118437 0.213397 0.555005 0.98306 0.017536 -0.84943
Q9Y6M5_dAEktPAVSIScLELSNNLEk_S11_1 Q9Y6M5 SLC30A1 7779 solute carrier family 30 member 1 S468 86.06 KTPAVSISCLELSNN 0.15066 0.214428 0.181579 0.08633 0.10434 0.113049 0.10124 0.182222 0.555582 0.308822 0.015542 -0.84793
Q9Y6M5_sTRPGsSDINVAPGEQGPDQEETNTLVANTSNSNGLk_S1_T2_1Q9Y6M5 SLC30A1 7779 solute carrier family 30 member 1 S167.T168 44.52;44.52 PKGPRVKSTRPGSSD.KGPRVKSTRPGSSDI0.1743 0.1851 0.165012 0.109999 0.099299 0.077238 0.095512 0.174804 0.546394 0.531774 0.002141 -0.87199
Q9Y6M5_vkSTRPGsSDINVAPGEQGPDQEETNTLVANTSNSNGLk_S8_S9_1Q9Y6M5 SLC30A1 7779 solute carrier family 30 member 1 S172.S173 48.11;48.11 VKSTRPGSSDINVAP.KSTRPGSSDINVAPG0.075124 0.111219 0.124879 0.035672 0.069305 0.045195 0.050058 0.103741 0.482526 0.6252 0.039987 -1.05132
Q9Y6R4_nLSDIGWPVFEIPSPRPsk_S14_1 Q9Y6R4 MAP3K4 4216 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 4 S431 99.9 WPVFEIPSPRPSKGN 0.209938 0.313193 0.203093 0.093203 0.155718 0.07846 0.109127 0.242075 0.450798 0.613176 0.035923 -1.14945
Q9Y6W5_nSLPVPVLETYNTcDtPPPLNNLTPYRDDGk_T16_1 Q9Y6W5 WASF2 10163 WAS protein family member 2 T129 84.15 ETYNTCDTPPPLNNL 0.181569 0.212276 0.202299 0.125922 0.165717 0.118696 0.136778 0.198715 0.688315 0.553582 0.022697 -0.53886
W0Z7M9_qNsTSLTGkPGALPANLDDmk_S3_1 W0Z7M9 MRTFA 57591 myocardin related transcription factor A S368 81.41 CGLARQNSTSLTGKP 0.225985 0.252861 0.219449 0.105639 0.134665 0.109202 0.116502 0.232765 0.500513 0.888374 0.001061 -0.99852
W0Z7M9_qNStSLTGkPGALPANLDDMk_S5_1 W0Z7M9 MRTFA 57591 myocardin related transcription factor A S370 91.32 LARQNSTSLTGKPGA 0.304293 0.21059 0.27171 0.128457 0.137051 0.137859 0.134456 0.262198 0.512802 0.02371 0.041801 -0.96352



3. Phosphosites donwregulated in both shDAPK3#1 and shTBK1#1 cells (301 genes)(P<0.05, log2FC<-0.4)
Unique ID_REAL Protein ID Gene Gene ID Description Prot_Loc PTM_ScoreFlank_Seq shControl-1shControl-2shControl-3shControl_AVGshDAPK3#1-1shDAPK3#1-2shDAPK3#1-3shDAPK3#1_AVGshTBK1#1-1shTBK1#1-2shTBK1#1-3shTBK1#1_AVGFC (shDAPK3 vs shControl)FC (shTBK1 vs shControl)F test (shDAPK3)F test (shTBK1)P value (shDAPK3 vs shControl)P value (shTBK1 vs shControl)logFC (shDAPK3 vs shControl)logFC (shTBK1 vs shControl)
A0A087WTT2_lSsTDDGYIDLQFk_S2_S3_T4_1 A0A087WTT2 TMEM230 29058 transmembrane protein 230 S23.S24.T2532.81;32.81;32.81KVKYSRLSSTDDGYI.VKYSRLSSTDDGYID.KYSRLSSTDDGYIDL0.17848 0.24489 0.17932 0.2009 0.11008 0.09808 0.14256 0.11691 0.09247 0.14411 0.0972 0.11126 0.58193 0.55381 0.53466 0.71906 0.03084 0.03105 -0.78109 -0.85254
A0A087WXF8_rRsFQDYTGQk_S3_1 A0A087WXF8 ZCCHC17 51538 zinc finger CCHC-type containing 17 S136 99.21 QEERRRRSFQDYTGQ0.36319 0.29687 0.32024 0.32676 0.17604 0.24394 0.17244 0.19747 0.11196 0.09352 0.1028 0.10276 0.60433 0.31447 0.50662 0.13974 0.01298 0.00037 -0.72659 -1.66899
A0A087X1R1_sTSFGVPNANSIk_S1_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 smoothelin S875 84.39 PRAAVQRSTSFGVPN0.39722 0.2789 0.32708 0.3344 0.16174 0.25296 0.18815 0.20095 0.09979 0.11801 0.1053 0.1077 0.60093 0.32206 0.57821 0.04813 0.03803 0.02011 -0.73474 -1.63459
A0A087X1R1_sTsFGVPNANSIk_S3_1 A0A087X1R1 SMTN 6525 smoothelin S877 92.19 AAVQRSTSFGVPNAN0.26125 0.25655 0.22515 0.24765 0.13667 0.14062 0.21658 0.16462 0.08531 0.12849 0.0838 0.0992 0.66474 0.40056 0.95131 0.74822 0.04293 0.00131 -0.58914 -1.3199
A0A087X2D8_kRsSTLSQLPGDk_S3_1 A0A087X2D8 SPAG9 9043 sperm associated antigen 9 S584 91.11 TPSVKKRSSTLSQLP0.20529 0.19896 0.17819 0.19415 0.12113 0.14372 0.12243 0.12909 0.11552 0.11413 0.08739 0.10568 0.66493 0.54433 0.06385 0.88859 0.00407 0.00197 -0.58873 -0.87745
A0A096LPC5_kVQStADIFGDEEGDLFk_S4_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478 94.33 SKTRKVQSTADIFGD0.1989 0.22297 0.22162 0.2145 0.12946 0.13694 0.13813 0.13484 0.1337 0.14982 0.11623 0.13325 0.62865 0.62123 0.00477 0.78636 0.00504 0.00285 -0.66967 -0.68681
A0A096LPC5_kVQsTADIFGDEEGDLFkEk_S4_T5_1A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478.T479 50;50 SKTRKVQSTADIFGD.KTRKVQSTADIFGDE0.23833 0.18736 0.22989 0.21853 0.11232 0.11143 0.0813 0.10168 0.17903 0.13066 0.16626 0.15865 0.4653 0.72598 0.8242 0.91422 0.0034 0.04894 -1.10376 -0.462
A0A096LPC5_stGVFQDEELLFSHk_S1_1 A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S836 95.49 DPDAHPKSTGVFQDE0.21978 0.21887 0.20368 0.21411 0.10903 0.11391 0.10407 0.109 0.11604 0.11087 0.07919 0.10203 0.5091 0.47655 0.02037 0.34103 0.00033 0.0009 -0.97398 -1.0693
A0A0A0MRM9_gGSIsVQVNSIk_S3_S5_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S695.S697 50;50 RGSYRGGSISVQVNS.SYRGGSISVQVNSIK0.28919 0.26884 0.2535 0.27051 0.15014 0.16434 0.18716 0.16721 0.05784 0.07163 0.05877 0.06275 0.61813 0.23195 0.94335 0.31282 0.00229 5.1E-05 -0.69403 -2.10808
A0A0A0MRM9_gsYRGGSISVQVNSIk_S2_1 A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 S690 92.76 KTKKKRGSYRGGSIS0.26591 0.26811 0.30314 0.27905 0.14471 0.16209 0.21908 0.17529 0.09751 0.12207 0.07987 0.09982 0.62816 0.35771 0.83045 0.98535 0.01522 0.00048 -0.67079 -1.48313
A0A0A0MS90_aLAPsPPAEFIYYcVDEDELkR_S5_1 A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S336 100 HPRALAPSPPAEFIY0.26671 0.29525 0.30297 0.28831 0.23919 0.15537 0.21248 0.20235 0.1885 0.17196 0.1824 0.18095 0.70184 0.62763 0.06219 0.32157 0.03368 0.00087 -0.5108 -0.67202
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S14_1A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S320 83.04 PLPPPPPSQSPEPTE0.22277 0.1864 0.19761 0.20226 0.14922 0.15935 0.13046 0.14635 0.14864 0.14166 0.11913 0.13648 0.72355 0.67476 0.2201 0.81389 0.01502 0.00923 -0.46683 -0.56756
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S14_S16_1A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S320.S322 49.77;49.77PLPPPPPSQSPEPTE.PPPPPSQSPEPTEPH0.1956 0.18194 0.22291 0.20015 0.14331 0.1434 0.13873 0.14181 0.15729 0.13878 0.14105 0.14571 0.70853 0.72799 0.1685 0.3796 0.00862 0.01523 -0.49711 -0.45801
A0A0A0MS90_rRPGAQPLPPPPPsQSPEPTEPHPR_S16_1A0A0A0MS90 MBD1 4152 methyl-CpG binding domain protein 1 S322 96.59 PPPPPSQSPEPTEPH0.21917 0.18065 0.22557 0.20846 0.15081 0.16976 0.1403 0.15362 0.15971 0.15131 0.14205 0.15102 0.73693 0.72446 0.20482 0.23344 0.02909 0.01834 -0.4404 -0.46503
A0A0A0MT60_dsAAPSPIPGADNLSADPVVSPPTSIPFk_S6_1A0A0A0MT60 FKBP15 23307 FK506 binding protein 15 S336 89.02 SRDSAAPSPIPGADN0.19602 0.19744 0.16217 0.18521 0.1463 0.11476 0.136 0.13235 0.12637 0.1486 0.13975 0.13824 0.71461 0.74639 0.03725 0.47815 0.02515 0.0237 -0.48478 -0.422
A0A0G2JK23_rktmQGEGPQLLLSEAVSR_T3_1 A0A0G2JK23 BAG6 7917 BCL2 associated athanogene 6 T1053 100 MPAKRRKTMQGEGPQ0.22319 0.25104 0.21919 0.23114 0.14673 0.13189 0.14012 0.13958 0.12069 0.13087 0.10204 0.11787 0.60387 0.50994 0.08196 0.83024 0.0011 0.00098 -0.72769 -0.97159
A0A0G2JNT7_qLsTSSDSPAPASSSSQVTASTSQQPVRR_S3_1A0A0G2JNT7 KANSL1 284058 KAT8 regulatory NSL complex subunit 1 S827 77.59 SPLVRQLSTSSDSPA0.23491 0.22262 0.17413 0.21055 0.14594 0.08133 0.10402 0.11043 0.06536 0.1533 0.12487 0.11451 0.52449 0.54387 0.24931 0.67805 0.01948 0.03941 -0.93103 -0.87867
A0A0G2JPT5_gNLsSLEQIYGLENSk_S4_S5_1 A0A0G2JPT5 RAD17 5884 RAD17 checkpoint clamp loader component S70.S71 50;50 ARKRGNLSSLEQIYG.RKRGNLSSLEQIYGL0.28332 0.2317 0.26654 0.26052 0.16138 0.14662 0.15094 0.15298 0.1426 0.12634 0.15385 0.14093 0.58721 0.54096 0.01563 0.43249 0.01387 0.00223 -0.76806 -0.88641
A0A0U1RQK7_rsPVPAQIAITVPk_S2_1 A0A0U1RQK7 EIF4G3 8672 eukaryotic translation initiation factor 4 gamma 3 S684 100 QNLNSRRSPVPAQIA0.16836 0.17408 0.21344 0.1853 0.11905 0.13197 0.14738 0.1328 0.11703 0.15161 0.13795 0.13553 0.7167 0.73143 0.3149 0.66995 0.03266 0.04573 -0.48056 -0.45121
A0A0U1RR27_mNsSFSVkPFEk_S3_1 A0A0U1RR27 DENND4A 10260 DENN domain containing 4A S1195 94.47 KRIQRMNSSFSVKPF0.30654 0.26043 0.19072 0.25256 0.10044 0.0611 0.09248 0.08467 0.08435 0.11804 0.10741 0.10327 0.33526 0.40888 0.00413 0.16046 0.02707 0.01312 -1.57663 -1.29025
A0A1B0GTL5_kSsLTQSNTSLGSDSTLSSASGSLAYQGPGAELLTR_S2_S3_T5_1A0A1B0GTL5 RAB11FIP5 26056 RAB11 family interacting protein 5 S243.S244.T24632.95;32.95;32.95LRNKLRKSSLTQSNT.RNKLRKSSLTQSNTS.KLRKSSLTQSNTSLG0.25509 0.28119 0.26422 0.26684 0.174 0.15559 0.17762 0.16907 0.08416 0.09682 0.07276 0.08458 0.63361 0.31697 0.85772 0.90467 0.00067 6.1E-05 -0.65833 -1.65757
A0A3B3IRW6_sNsRLEDQVIGVALQASk_S1_S3_1 A0A3B3IRW6 QSER1 79832 glutamine and serine rich 1 S742.S744 50;50 YSQSVIRSNSRLEDQ.QSVIRSNSRLEDQVI0.19246 0.21461 0.1666 0.19122 0.10416 0.1135 0.12441 0.11402 0.11995 0.14553 0.13555 0.13368 0.59627 0.69906 0.0235 0.44685 0.01867 0.02167 -0.74597 -0.51651
A0MZ66_smPVLGSVSSVTk_S1_1 A0MZ66 SHTN1 57698 shootin 1 S506 100 LATSESKSMPVLGSV0.19123 0.21755 0.20144 0.20341 0.14113 0.16407 0.137 0.1474 0.10659 0.12528 0.1488 0.12689 0.72465 0.62381 0.62384 0.56486 0.00793 0.00605 -0.46464 -0.68082
A3KN83_rPsFSSTPVISPAPNSTPANSNTNSNSSLITSQDAVER_S6_1A3KN83 SBNO1 55206 strawberry notch homolog 1 S818 74.13 SKRPSFSSTPVISPA0.19998 0.24412 0.19109 0.21173 0.10516 0.1458 0.15728 0.13608 0.06892 0.11336 0.09567 0.09265 0.64271 0.43758 0.84764 0.76581 0.02934 0.00467 -0.63776 -1.19237
A3KN83_rPsFSSTPVISPAPNSTPANSNTNSNSSLITSQDAVER_S6_T7_1A3KN83 SBNO1 55206 strawberry notch homolog 1 S818.T819 45.36;45.36SKRPSFSSTPVISPA.KRPSFSSTPVISPAP0.19669 0.2303 0.22103 0.216 0.14283 0.14806 0.15193 0.14761 0.08547 0.11608 0.09258 0.09804 0.68337 0.45389 0.90709 0.91968 0.00273 0.00098 -0.54927 -1.13958
A8K727_aPsVASSWQPWTPVPQAGEk_S3_1 A8K727 PLEKHA2 59339 pleckstrin homology domain containing A2 S349 98.41 KALCKAPSVASSWQP0.27457 0.27129 0.1761 0.24065 0.16034 0.08414 0.11919 0.12122 0.04339 0.06549 0.0694 0.05943 0.50372 0.24695 0.48628 0.11835 0.03781 0.00553 -0.9893 -2.01772
A8K727_sQsYIPTSGcR_S3_1 A8K727 PLEKHA2 59339 pleckstrin homology domain containing A2 S184 93.36 TILRRSQSYIPTSGC0.23593 0.1796 0.2145 0.21001 0.12643 0.08802 0.11358 0.10934 0.08551 0.10267 0.10848 0.09889 0.52066 0.47087 0.11118 0.30005 0.00722 0.00336 -0.94159 -1.08658
B0QY95_sLQTLPTDSSTFDTDTFcPPRPkPVAR_S1_1B0QY95 MIEF1 54471 mitochondrial elongation factor 1 S94 100 MKTGLSRSLQTLPTD0.21778 0.23613 0.2293 0.22774 0.13789 0.14059 0.10883 0.1291 0.15525 0.18082 0.12847 0.15485 0.5669 0.67994 0.34344 0.22297 0.00101 0.01045 -0.81884 -0.55652
B4DDD6_amsTTSISSPQPGk_S3_1 B4DDD6 DBNL 28988 drebrin like S245 92.94 KQKERAMSTTSISSP0.26481 0.27553 0.19512 0.24516 0.17423 0.08346 0.12755 0.12842 0.03804 0.05782 0.05076 0.04887 0.52381 0.19935 0.58208 0.1001 0.03258 0.00162 -0.93288 -2.32663
B4DDD6_aMSTtSISSPQPGk_S3_T4_T5_1 B4DDD6 DBNL 28989 drebrin like S245.T246.T24732.75;32.75;32.75KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP0.29018 0.26181 0.21977 0.25725 0.16935 0.13109 0.14505 0.1485 0.05247 0.06439 0.07026 0.06238 0.57725 0.24246 0.82986 0.12299 0.00955 0.00077 -0.79274 -2.04416
B4DDD6_qLtQPETHFGR_T3_1 B4DDD6 DBNL 28994 drebrin like T267 99.97 PFLQKQLTQPETHFG0.31951 0.24356 0.28221 0.28176 0.14523 0.16179 0.19228 0.16643 0.0694 0.07288 0.07389 0.07206 0.59068 0.25574 0.86102 0.00765 0.01122 0.01053 -0.75955 -1.96724
B7ZBB8_sFSLPADPILQAAk_S1_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84 100 RRRCRARSFSLPADP0.30881 0.25683 0.2185 0.26138 0.16558 0.12136 0.14107 0.14267 0.08025 0.10053 0.09149 0.09076 0.54583 0.34723 0.39632 0.09563 0.01515 0.00313 -0.87347 -1.52605
B7ZBB8_sFSLPADPILQAAk_S1_S3_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84.S86 50;50 RRRCRARSFSLPADP.RCRARSFSLPADPIL0.37239 0.28004 0.29768 0.3167 0.16532 0.20417 0.18226 0.18392 0.06979 0.08885 0.09733 0.08532 0.58073 0.26942 0.81818 0.15291 0.01206 0.00142 -0.78407 -1.89209
B7ZBB8_sFsLPADPILQAAk_S3_1 B7ZBB8 PPP1R3G 648791 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S86 92.33 RCRARSFSLPADPIL0.25128 0.29916 0.21705 0.25583 0.18128 0.14349 0.17551 0.16676 0.05634 0.09863 0.07866 0.07788 0.65182 0.30442 0.85112 0.41667 0.02845 0.00266 -0.61745 -1.71588
C9J0Q5_rRPsLLSEFQPGNER_S4_1 C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S67 99.93 QPQRRRPSLLSEFQP0.23114 0.26046 0.21969 0.2371 0.16674 0.19941 0.16576 0.17731 0.12741 0.10792 0.13626 0.12386 0.74782 0.52243 0.70995 0.64446 0.02194 0.00155 -0.41923 -0.9367
C9J0Q5_sRsPAPPADkEAEkPVFFPAFAAEAQk_S3_1C9J0Q5 NCOR2 9612 nuclear receptor corepressor 2 S1007 90 SPRGKSRSPAPPADK0.18029 0.22302 0.20178 0.2017 0.14784 0.15572 0.14416 0.14924 0.13375 0.14001 0.14816 0.14064 0.73991 0.69729 0.13722 0.20541 0.01486 0.00938 -0.43458 -0.52017
E3W994_iPRPSVsQGcSR_S7_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S525 99.97 RIPRPSVSQGCSREA0.20617 0.22706 0.22125 0.21816 0.15775 0.11656 0.14724 0.14051 0.07886 0.13793 0.08731 0.10136 0.64409 0.46463 0.70458 0.20467 0.00496 0.00388 -0.63466 -1.10583
E3W994_mVSQsQPGSR_S5_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S455 91.89 RTKMVSQSQPGSRSG0.27662 0.20673 0.28666 0.25667 0.18241 0.07748 0.15518 0.13836 0.09956 0.1413 0.1571 0.13265 0.53905 0.51682 0.18247 0.63593 0.04243 0.01517 -0.89151 -0.95226
E3W994_sRsDIDVNAAAGAk_S3_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S370 100 GSLQRSRSDIDVNAA0.23538 0.20944 0.21927 0.22137 0.14701 0.12316 0.11916 0.12978 0.11077 0.14302 0.12304 0.12561 0.58626 0.56743 0.06685 0.78616 0.00136 0.00136 -0.77039 -0.81749
E3W994_sSSSSQESLNRPFSSk_S1_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S323 90.38 SLPQSDRSSSSSQES0.25146 0.22504 0.23789 0.23813 0.1459 0.16423 0.13215 0.14742 0.14797 0.18731 0.15064 0.16198 0.61908 0.68019 0.06549 0.53068 0.00165 0.00678 -0.69179 -0.55598
E3W994_sSSSsQESLNRPFSSk_S5_1 E3W994 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S327 99.37 SDRSSSSSQESLNRP0.21808 0.20278 0.20485 0.20857 0.13196 0.12188 0.11926 0.12437 0.12765 0.16021 0.11269 0.13352 0.59629 0.64015 0.01578 0.20903 0.00022 0.00717 -0.74592 -0.64351
E7EPK1_iLEQQNSsRTLEk_T10_1 E7EPK1 SEPT7 989 septin 7 T426 99.64 EQQNSSRTLEKNKKK0.24397 0.21139 0.18686 0.21408 0.1195 0.10797 0.11045 0.11264 0.10111 0.12493 0.1173 0.11445 0.52617 0.53461 0.02188 0.30547 0.02169 0.00518 -0.92639 -0.90344
E7EPP6_hIQsNLDFSPVNSASSEENVk_S4_1 E7EPP6 CHEK1 1111 checkpoint kinase 1 S312 100 GFSKHIQSNLDFSPV0.21687 0.2453 0.19804 0.22007 0.13902 0.15225 0.12274 0.138 0.14577 0.16788 0.17263 0.16209 0.62707 0.73654 0.13542 0.53256 0.0071 0.02244 -0.67331 -0.44116
E7ERS3_sSQQPStPQQAPPGQPQQGTFVAHk_S2_S6_T7_1E7ERS3 ZC3H18 124245 zinc finger CCCH-type containing 18 S815.S819.T82031.66;31.66;31.66PPAGGKSSQQPSTPQ.GKSSQQPSTPQQAPP.KSSQQPSTPQQAPPG0.24064 0.22579 0.28892 0.25178 0.17081 0.17835 0.20357 0.18424 0.12214 0.13121 0.11173 0.12169 0.73177 0.48333 0.94999 0.1604 0.0347 0.00281 -0.45055 -1.04891
E7EUW2_kQsESSFITGDINSSASLNR_S3_1 E7EUW2 ADGRL3 23284 adhesion G protein-coupled receptor L3 S1254 100 NDTVRKQSESSFITG0.19788 0.23064 0.20167 0.21006 0.14368 0.15507 0.1597 0.15282 0.11529 0.13133 0.12587 0.12417 0.72748 0.5911 0.6238 0.34308 0.00735 0.00164 -0.45902 -0.75854
E7EVC7_sVSSFPVPQDNVDTHPGSGk_S1_1 E7EVC7 ATG16L1 55054 autophagy related 16 like 1 S304 78.76 SDAARRRSVSSFPVP0.1714 0.18795 0.19175 0.1837 0.13454 0.14059 0.13245 0.13586 0.11612 0.14062 0.12379 0.12684 0.73959 0.6905 0.26822 0.85446 0.00204 0.00401 -0.43521 -0.53428
E7EW49_iPRPSVsQGcSR_S7_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S759 99.97 RIPRPSVSQGCSREA0.20655 0.22421 0.21162 0.21413 0.15079 0.11117 0.14498 0.13565 0.07259 0.13164 0.08376 0.096 0.63347 0.44831 0.73 0.1551 0.00427 0.00331 -0.65865 -1.15742
E7EW49_mVSQsQPGSR_S5_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S689 91.89 RTKMVSQSQPGSRSG0.27714 0.20413 0.27419 0.25182 0.17437 0.0739 0.1528 0.13369 0.09165 0.13486 0.15071 0.12574 0.53088 0.49933 0.21901 0.70744 0.03809 0.01317 -0.91353 -1.00195
E7EW49_sRsDIDVNAAAGAk_S3_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S604 100 GSLQRSRSDIDVNAA0.23583 0.20681 0.20973 0.21746 0.14053 0.11747 0.11733 0.12511 0.10197 0.1365 0.11804 0.11884 0.57533 0.54648 0.09627 0.92188 0.00154 0.00191 -0.79755 -0.87176
E7EW49_sSSSSQESLNRPFSSk_S1_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S557 90.38 SLPQSDRSSSSSQES0.25193 0.22222 0.22753 0.2339 0.13946 0.15663 0.13012 0.14207 0.13622 0.17877 0.14452 0.15317 0.60741 0.65486 0.02786 0.66079 0.00174 0.00712 -0.71926 -0.61074
E7EW49_sSSSsQESLNRPFSSk_S5_1 E7EW49 CLASP2 23122 cytoplasmic linker associated protein 2 S561 99.37 SDRSSSSSQESLNRP0.21849 0.20024 0.19593 0.20489 0.12614 0.11625 0.11743 0.11994 0.11751 0.15291 0.10811 0.12618 0.58539 0.61583 0.00172 0.40886 0.00214 0.00676 -0.77253 -0.6994
E9PF82_sLLkkPDGVk_S1_1 E9PF82 CAMK2D 817 calcium/calmodulin dependent protein kinase II delta S319 100 RNFSAAKSLLKKPDG0.22318 0.24885 0.24842 0.24015 0.16081 0.19793 0.10645 0.15506 0.11024 0.08666 0.08908 0.09532 0.6457 0.39693 0.63384 0.87562 0.03798 0.00022 -0.63106 -1.33303
E9PFN4_vtSRGPDEEAVVDLGk_T2_S3_1 E9PFN4 SLC4A7 9497 solute carrier family 4 member 7 T18.S19 50;50 RPLLTRVTSRGPDEE.PLLTRVTSRGPDEEA0.1848 0.19572 0.15888 0.1798 0.11884 0.08269 0.12025 0.10726 0.12755 0.14458 0.09087 0.121 0.59656 0.67297 0.084 0.64436 0.01159 0.03784 -0.74525 -0.57139
E9PGK7_sNsSLFk_S3_1 E9PGK7 TRPM2 7226 transient receptor potential cation channel subfamily M member 2S38 95.9 SNLRRSNSSLFKSWR0.14974 0.16485 0.16569 0.16009 0.1083 0.0722 0.10402 0.09484 0.10088 0.13443 0.10326 0.11286 0.5924 0.70496 0.02208 0.37392 0.01632 0.01696 -0.75535 -0.5044
E9PNI7_aGPVsPGcVk_S5_1 E9PNI7 PARP10 84875 poly (ADP-ribose) polymerase family member 10 S443 100 LEKAGPVSPGCVKLA0.16995 0.1918 0.16092 0.17422 0.11191 0.07109 0.13101 0.10467 0.09389 0.124 0.13784 0.11858 0.60079 0.68061 0.2382 0.66582 0.02504 0.02483 -0.73507 -0.55511
F5H269_sLALVAHTGYLPHQQDPHHVHR_S1_1 F5H269 DMXL1 1657 Dmx like 1 S324 100 FRRGRRRSLALVAHT0.19737 0.2254 0.19704 0.2066 0.15623 0.14616 0.12869 0.14369 0.15933 0.13783 0.14218 0.14645 0.6955 0.70882 0.36581 0.65588 0.00705 0.00631 -0.52388 -0.49651
F8VVT9_rtSLFANR_S3_1 F8VVT9 AGAP2 116986 ArfGAP with GTPase domain, ankyrin repeat and PH domain 2S648 94.72 RAAKRRTSLFANRRG0.33588 0.3126 0.23665 0.29504 0.16342 0.10552 0.14434 0.13776 0.05797 0.08826 0.06176 0.06933 0.46691 0.23498 0.39362 0.18371 0.01031 0.00199 -1.09877 -2.08936
F8VVT9_rTsLFANR_T2_S3_1 F8VVT9 AGAP2 116986 ArfGAP with GTPase domain, ankyrin repeat and PH domain 2T647.S648 50;50 HRAAKRRTSLFANRR.RAAKRRTSLFANRRG0.25301 0.28169 0.16927 0.23466 0.14214 0.08706 0.12416 0.11779 0.04782 0.08797 0.0624 0.06606 0.50194 0.28152 0.48769 0.21596 0.03542 0.00916 -0.9944 -1.82869
G3V4K3_tRPGsFQSLSDALSDTPAk_S5_1 G3V4K3 VIPAS39 63894 VPS33B interacting protein, apical-basolateral polarity regulator, spe-39 homologS147 99.97 RGRTRPGSFQSLSDA0.22735 0.3093 0.22452 0.25372 0.13875 0.09664 0.13612 0.12384 0.05329 0.0947 0.08146 0.07648 0.48808 0.30143 0.46421 0.32349 0.01374 0.00429 -1.03481 -1.73009
G3V4K3_tRPGsFQSLSDALSDTPAk_T1_S5_S8_1 G3V4K3 VIPAS39 63894 VPS33B interacting protein, apical-basolateral polarity regulator, spe-39 homologT143.S147.S15033.17;33.17;33.17SSFFRGRTRPGSFQS.RGRTRPGSFQSLSDA.TRPGSFQSLSDALSD0.22156 0.30233 0.2095 0.24446 0.12472 0.06514 0.12868 0.10618 0.05015 0.09751 0.07799 0.07522 0.43433 0.30768 0.32783 0.36378 0.01787 0.00628 -1.20312 -1.70051
G3V5R9_asSLNVLNVGGk_S2_S3_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S590.S591 50;50 NPGMKRASSLNVLNV.PGMKRASSLNVLNVG0.23344 0.22362 0.22776 0.22827 0.15825 0.10606 0.13807 0.13413 0.09791 0.14247 0.12821 0.12286 0.58756 0.53822 0.23058 0.08963 0.00367 0.00143 -0.76718 -0.89374
G3V5R9_aSsLNVLNVGGk_S3_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S591 95.36 PGMKRASSLNVLNVG0.18786 0.21177 0.17921 0.19295 0.14079 0.0923 0.13282 0.12197 0.09917 0.13675 0.11342 0.11645 0.63216 0.60352 0.20858 0.88289 0.01659 0.00643 -0.66165 -0.72852
G3V5R9_rAsSLNVLNVGGk_S3_S4_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S590.S591 50;50 NPGMKRASSLNVLNV.PGMKRASSLNVLNVG0.22821 0.21425 0.21378 0.21875 0.14031 0.14578 0.19636 0.16082 0.09406 0.13928 0.137 0.12345 0.73517 0.56434 0.83103 0.18768 0.0349 0.00351 -0.44386 -0.82537
G3V5R9_sRESLNVDVVk_S1_1 G3V5R9 KLC1 3831 kinesin light chain 1 S521 100 ENMEKRRSRESLNVD0.16814 0.19161 0.19437 0.18471 0.12564 0.14488 0.14567 0.13873 0.12866 0.11859 0.10187 0.11637 0.75109 0.63005 0.14911 0.93723 0.01223 0.00392 -0.41294 -0.66647
H0Y4E8_rAsDGGANIQLHAQQLLk_S3_1 H0Y4E8 SIK3 23387 SIK family kinase 3 S545 100 GPLGRRASDGGANIQ0.19313 0.2172 0.16108 0.19047 0.13653 0.09873 0.11684 0.11737 0.08149 0.1016 0.09197 0.09169 0.6162 0.48138 0.33182 0.22634 0.02024 0.00461 -0.69852 -1.05476
H3BMD8_qLPTAAPDkTEVTGDHIPTPQDLPQRkPsLVASk_S29_1H3BMD8 ARPP19 10776 cAMP regulated phosphoprotein 19 S123 97.89 DLPQRKPSLVASKLA0.24188 0.2619 0.23765 0.24714 0.18478 0.13033 0.1915 0.16887 0.06272 0.11844 0.08046 0.08721 0.68329 0.35285 0.83902 0.34316 0.0196 0.0009 -0.54943 -1.50286
H8Y6P7_vSsQAEDTSSSFDNLFIDR_S3_1 H8Y6P7 GCOM1 145781 GRINL1A complex locus 1 S576 93.49 HPRHRVSSQAEDTSS0.19034 0.1769 0.18761 0.18495 0.13816 0.09868 0.13143 0.12276 0.11127 0.13342 0.11517 0.11996 0.66374 0.64859 0.10396 0.53026 0.00844 0.00123 -0.5913 -0.62463
H9KVB4_lPsVENRPk_S3_1 H9KVB4 TNRC18 84629 trinucleotide repeat containing 18 S2771 100 AKRQRLPSVENRPKI0.23147 0.16721 0.20128 0.19999 0.1252 0.1136 0.16067 0.13316 0.10056 0.11861 0.08349 0.10089 0.66582 0.50446 0.58335 0.45966 0.0458 0.00941 -0.58679 -0.98718
I3L4C2_sSsMAAGLER_S3_1 I3L4C2 BAIAP2 10458 BAI1 associated protein 2 S399 99.47 KTLPRSSSMAAGLER0.2598 0.23017 0.22633 0.23877 0.15341 0.12584 0.12643 0.13523 0.10124 0.10532 0.09785 0.10147 0.56636 0.42499 0.16472 0.08006 0.00176 0.00022 -0.8202 -1.2345
J3KNN5_kDYLAHSsMDF_S8_1 J3KNN5 DDX41 51428 DEAD-box helicase 41 S637 86.81 KDYLAHSSMDF0.25404 0.24055 0.23066 0.24175 0.21038 0.11958 0.11019 0.14672 0.1062 0.10139 0.09537 0.10099 0.60691 0.41774 0.22042 0.3525 0.04368 4.7E-05 -0.72045 -1.25933
J3KPQ4_rSsIRGPEGTEQNR_S2_S3_1 J3KPQ4 ARHGAP9 64333 Rho GTPase activating protein 9 S570.S571 50;50 LRLSSRRSSIRGPEG.RLSSRRSSIRGPEGT0.23808 0.23337 0.22136 0.23093 0.19998 0.12252 0.13866 0.15372 0.09684 0.11326 0.08629 0.0988 0.66564 0.42782 0.43565 0.57404 0.03283 0.00014 -0.58719 -1.22494
J3KQ70_rGStSGAmEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHk_S3_1J3KQ70 INO80B-WBP1 1E+08 INO80B-WBP1 readthrough S9 81.02 SKLWRRGSTSGAMEA0.19633 0.20253 0.25181 0.21689 0.11466 0.16097 0.14756 0.14106 0.12903 0.1423 0.12381 0.13171 0.65039 0.60728 0.06527 0.17897 0.02728 0.00981 -0.62062 -0.71958
J3KQ70_rGsTSGAMEAPEPGEALELSLAGAHGHGVHk_S5_1J3KQ70 INO80B-WBP1 1E+08 INO80B-WBP1 readthrough S11 83.53 LWRRGSTSGAMEAPE0.18027 0.2252 0.22918 0.21155 0.13365 0.16636 0.1589 0.15297 0.12907 0.17949 0.13403 0.14753 0.72309 0.69737 0.28027 0.97748 0.03423 0.04623 -0.46776 -0.52
J3KQR7_aSsATFRPVIRGDRDESDDGGVAQR_S3_T5_1J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S606.T608 44.87;44.87PELSRASSATFRPVI.LSRASSATFRPVIRG0.22684 0.20994 0.16893 0.2019 0.14701 0.14483 0.11311 0.13498 0.1193 0.13482 0.10804 0.12072 0.66856 0.5979 0.21673 0.33867 0.03043 0.01261 -0.58087 -0.74203
J3KQR7_mDFHsQDTHLILk_S5_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S908 100 AARMDFHSQDTHLIL0.19625 0.21124 0.19561 0.20103 0.1587 0.13192 0.13907 0.14323 0.064 0.07335 0.07034 0.06923 0.71247 0.34436 0.75829 0.45112 0.00368 2.2E-05 -0.48911 -1.53799
J3KQR7_sNsLSTPRPTR_S1_S3_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S1113.S111549.74;49.74GPQALTRSNSLSTPR.QALTRSNSLSTPRPT0.22958 0.19709 0.22462 0.2171 0.15267 0.10846 0.11742 0.12618 0.1178 0.11535 0.11131 0.11482 0.58123 0.52888 0.0163 0.06787 0.00709 0.00057 -0.78282 -0.91898
J3KQR7_sQSFtHSPSGDPk_S3_1 J3KQR7 CEP170B 283638 centrosomal protein 170B S422 92.98 PRKKRSQSFTHSPSG0.20244 0.19791 0.24458 0.21498 0.17323 0.1235 0.13146 0.14273 0.13547 0.12395 0.13632 0.13191 0.66393 0.61361 0.03066 0.13448 0.02801 0.0057 -0.5909 -0.70462
J3KQV8_sRsSHSLPSEASSQPQVk_S1_S3_1 J3KQV8 SYNJ1 8867 synaptojanin 1 S1329.S133147.67;47.67PPQPPPRSRSSHSLP.QPPPRSRSSHSLPSE0.23084 0.19793 0.2488 0.22586 0.15869 0.16217 0.14886 0.15657 0.13514 0.17562 0.14301 0.15126 0.69324 0.66971 0.15222 0.8181 0.01088 0.0183 -0.52858 -0.57839
J3KQV8_sRsSHSLPSEASSQPQVk_S3_S4_1 J3KQV8 SYNJ1 8867 synaptojanin 1 S1331.S133245.8;45.8 QPPPRSRSSHSLPSE.PPPRSRSSHSLPSEA0.23681 0.28606 0.21251 0.24513 0.16519 0.18599 0.13127 0.16082 0.15584 0.1672 0.1849 0.16931 0.65605 0.69072 0.25404 0.26502 0.03495 0.03097 -0.60811 -0.53383
J3KR55_rGsNVALmLDVR_S3_1 J3KR55 PTPN7 5778 protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 7 S125 100 RLQERRGSNVALMLD0.27202 0.20089 0.22134 0.23142 0.14229 0.08802 0.1163 0.11554 0.09061 0.11063 0.11213 0.10446 0.49926 0.45138 0.07831 0.19432 0.01166 0.00467 -1.00214 -1.14757
K7EK60_rRPPGPPLQVTSDLsL_S15_1 K7EK60 FMNL1 752 formin like 1 S681 100 LQVTSDLSL 0.19165 0.2467 0.18479 0.20771 0.14842 0.13187 0.13527 0.13852 0.08624 0.10928 0.09667 0.0974 0.66689 0.4689 0.70096 0.20731 0.02679 0.00596 -0.58447 -1.09265
M0QZI3_kVscPLTR_S3_1 M0QZI3 FCHO1 23149 FCH domain only 1 S577 99.97 RLRSRKVSCPLTRSN0.1501 0.18988 0.17256 0.17085 0.11107 0.06172 0.11517 0.09599 0.08556 0.12759 0.10591 0.10635 0.56183 0.62249 0.14043 0.94756 0.02234 0.01821 -0.8318 -0.68388
M0R0H3_qSIsFSGLPSGR_S2_S4_1 M0R0H3 ZFP36 7538 ZFP36 ring finger protein S201.S203 49.98;49.98HPPVLRQSISFSGLP.PVLRQSISFSGLPSG0.28386 0.3376 0.23614 0.28587 0.14241 0.0884 0.12966 0.12016 0.08217 0.13422 0.10215 0.10618 0.42033 0.37143 0.11433 0.42217 0.00781 0.00552 -1.25042 -1.42885
O00443_vSNLQVsPk_S7_1 O00443 PIK3C2A 5286 phosphatidylinositol-4-phosphate 3-kinase catalytic subunit type 2 alphaS259 100 KVSNLQVSPKSEDIS0.18094 0.20416 0.19659 0.1939 0.14062 0.06704 0.13151 0.11306 0.10953 0.16282 0.13481 0.13572 0.58308 0.69996 0.06638 0.32962 0.02862 0.02594 -0.77824 -0.51465
O14974_rLAsTSDIEEk_S4_T5_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507.T508 48.66;48.66TIPRRLASTSDIEEK.IPRRLASTSDIEEKE0.23373 0.22156 0.16823 0.20784 0.1044 0.07959 0.13067 0.10489 0.07339 0.15707 0.10244 0.11096 0.50465 0.53389 0.30202 0.80396 0.01451 0.03788 -0.98664 -0.90537
O14974_rLASTsDIEEkENR_S4_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507 83.04 TIPRRLASTSDIEEK0.28581 0.17989 0.23709 0.23426 0.13111 0.10363 0.10333 0.11269 0.13086 0.10166 0.12838 0.1203 0.48104 0.51352 0.07933 0.17058 0.01905 0.02357 -1.05577 -0.96151
O14974_rLAStSDIEEkENR_S6_1 O14974 PPP1R12A 4659 protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S509 99.49 PRRLASTSDIEEKEN0.18718 0.21812 0.13611 0.18047 0.11077 0.05016 0.09276 0.08456 0.07275 0.1192 0.07821 0.09005 0.46856 0.49899 0.04649 0.54644 0.03634 0.03216 -1.0937 -1.00292
O15014_aPsLTDLVk_S3_1 O15014 ZNF609 23060 zinc finger protein 609 S1055 92.67 PTLTKAPSLTDLVKS0.24562 0.24568 0.23092 0.24074 0.15316 0.15006 0.19479 0.166 0.09746 0.13954 0.12502 0.12067 0.68954 0.50125 0.97076 0.27325 0.00801 0.00083 -0.53629 -0.99641
O15042_sNLELFkEELk_S1_1 O15042 U2SURP 23350 U2 snRNP associated SURP domain containing S202 100 GEKEKKKSNLELFKE0.19599 0.21221 0.23455 0.21425 0.1226 0.1347 0.10504 0.12078 0.11472 0.15434 0.06554 0.11153 0.56374 0.52057 0.04961 0.31854 0.00336 0.02144 -0.82689 -0.94184
O15164_sEWLDPSQksPLHVGETR_S7_1 O15164 TRIM24 8805 tripartite motif containing 24 S808 90.3 KSEWLDPSQKSPLHV0.21377 0.20722 0.22107 0.21402 0.15425 0.13985 0.17606 0.15672 0.11958 0.14558 0.13979 0.13499 0.73226 0.63071 0.69506 0.40971 0.00704 0.00087 -0.44957 -0.66495
O43491_qksYTLVVAk_S3_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87 88.4 PWLKKQKSYTLVVAK0.23671 0.22466 0.22037 0.22725 0.14047 0.12032 0.11498 0.12526 0.09595 0.09053 0.11449 0.10032 0.55118 0.44147 0.12815 0.6254 0.00037 0.00013 -0.85939 -1.17962
O43491_qksYTLVVAk_S3_Y4_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87.Y88 49.9;49.9 PWLKKQKSYTLVVAK.WLKKQKSYTLVVAKD0.24646 0.24349 0.22833 0.23942 0.16579 0.1192 0.09839 0.1278 0.09428 0.11547 0.10252 0.10409 0.53376 0.43474 0.16675 0.90617 0.00572 8.4E-05 -0.90573 -1.20178
O43491_qksYTLVVAk_S3_Y4_T5_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87.Y88.T8933.33;33.33;33.33PWLKKQKSYTLVVAK.WLKKQKSYTLVVAKD.LKKQKSYTLVVAKDG0.24764 0.26342 0.21265 0.24124 0.16624 0.13184 0.12916 0.14241 0.10313 0.11141 0.13387 0.11614 0.59035 0.48141 0.22638 0.54507 0.00672 0.00207 -0.76036 -1.05465



O43491_sYTLVVAk_S1_1 O43491 EPB41L2 2037 erythrocyte membrane protein band 4.1 like 2 S87 92.44 PWLKKQKSYTLVVAK0.22946 0.25663 0.20537 0.23049 0.1363 0.15681 0.14704 0.14672 0.07146 0.10959 0.08563 0.08889 0.63654 0.38567 0.87189 0.7222 0.00628 0.00157 -0.65167 -1.37457
O43516_aLDDkPPPPPPPVGNRPsIHR_S18_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S276 100 PPVGNRPSIHREAVP0.22039 0.25549 0.24643 0.24077 0.15531 0.12861 0.18424 0.15605 0.08599 0.09728 0.08646 0.08991 0.64813 0.37343 0.8542 0.21878 0.01158 0.00017 -0.62564 -1.4211
O43516_nLsLSSSTPPLPSPGR_S3_1 O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL interacting protein family member 1 S340 99.45 RLPQRNLSLSSSTPP0.26457 0.24014 0.24572 0.25014 0.15328 0.14998 0.16768 0.15698 0.08098 0.11396 0.10546 0.10013 0.62757 0.40031 0.81673 0.71747 0.00053 0.00026 -0.67214 -1.32081
O43566_sLPLGVEELGQLPPVEGPGGRPLR_S1_1 O43566 RGS14 10636 regulator of G-protein signaling 14 S218 100 PKLKPGKSLPLGVEE0.1838 0.21938 0.24248 0.21522 0.14365 0.15275 0.15994 0.15211 0.10778 0.1581 0.08502 0.11697 0.70677 0.54348 0.68523 0.76908 0.02349 0.02338 -0.50068 -0.87971
O43572_kQPsHmEAAHFGDLGR_S4_1 O43572 AKAP10 11216 A-kinase anchoring protein 10 S96 100 ATLKKQPSHMEAAHF0.22484 0.26568 0.19799 0.2295 0.166 0.17986 0.12934 0.1584 0.12167 0.13386 0.09318 0.11623 0.69019 0.50646 0.50384 0.54551 0.04554 0.008 -0.53493 -0.98148
O60293_rIsTSDILSEk_S3_1 O60293 ZFC3H1 196441 zinc finger C3H1-type containing S352 99.48 QNLTRRISTSDILSE0.19809 0.24033 0.22937 0.2226 0.15031 0.12283 0.1755 0.14955 0.06639 0.11465 0.09127 0.09077 0.67183 0.40778 0.8995 0.90397 0.02098 0.00219 -0.57383 -1.29412
O60493_rRYsDFEWLR_S4_1 O60493 SNX3 8724 sorting nexin 3 S72 99.75 STVRRRYSDFEWLRS0.23066 0.22501 0.201 0.21889 0.14248 0.14512 0.14874 0.14545 0.14344 0.13623 0.13936 0.13967 0.66446 0.6381 0.00758 0.10019 0.01242 0.00105 -0.58974 -0.64816
O75044_hNGIDGLIPHQYIVVQDTEDGVVERSsPk_S26_S27_1O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S795.S796 50;50 EDGVVERSSPKSEIE.DGVVERSSPKSEIEV0.18773 0.23477 0.20645 0.20965 0.14717 0.12383 0.15282 0.14127 0.1285 0.14613 0.07218 0.1156 0.67386 0.5514 0.13988 0.54654 0.01375 0.02285 -0.56948 -0.85882
O75044_sFNNHRPMDPEVIAQDIEATmNSALNELR_S1_1O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 2 S930 100 ATAGRSKSFNNHRPM0.18312 0.23627 0.20616 0.20851 0.13006 0.12404 0.14104 0.13171 0.08432 0.10916 0.06742 0.08697 0.63168 0.41708 0.58801 0.76572 0.00898 0.00343 -0.66272 -1.2616
O75113_nkAGtPVSELTk_T5_1 O75113 N4BP1 9683 NEDD4 binding protein 1 T242 98.65 EARNKAGTPVSELTK0.21744 0.19635 0.23477 0.21619 0.14648 0.13993 0.15798 0.14813 0.16614 0.16102 0.16043 0.16253 0.68521 0.7518 0.08711 0.05199 0.00521 0.00885 -0.54539 -0.41157
O75152_kFsAGGDSDPPLkR_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S290 99.72 RLGKRKFSAGGDSDP0.26226 0.28341 0.23032 0.25866 0.15242 0.18045 0.13455 0.15581 0.08138 0.09025 0.06659 0.07941 0.60235 0.30699 0.65294 0.33354 0.00728 0.00045 -0.73132 -1.70375
O75152_lSSAsTGkPPLSVEDDFEk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S759 86.02 MKTRRLSSASTGKPP0.23967 0.26529 0.2911 0.26535 0.1258 0.18479 0.21357 0.17472 0.09789 0.16011 0.10931 0.12244 0.65843 0.46141 0.82776 0.75206 0.03833 0.00412 -0.60289 -1.11588
O75152_rLsSASTGkPPLSVEDDFEk_S3_1 O75152 ZC3H11A 9877 zinc finger CCCH-type containing 11A S758 84.48 SMKTRRLSSASTGKP0.22574 0.27422 0.21603 0.23867 0.15828 0.1476 0.17227 0.15939 0.07786 0.12456 0.06457 0.089 0.66782 0.37289 0.972 0.98919 0.01492 0.00426 -0.58247 -1.42316
O75179_aPsPAPSSVPLGSEkPSNVSQDR_S3_1 O75179 ANKRD17 26057 ankyrin repeat domain 17 S2401 97.71 SSGVRAPSPAPSSVP0.17462 0.24606 0.2009 0.20719 0.12088 0.09615 0.15806 0.12503 0.0872 0.15061 0.09544 0.11108 0.60344 0.53613 0.54 0.95302 0.04064 0.02902 -0.72873 -0.89936
O75376_hEAPSsPISGQPcGDDQNASPSk_S6_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S158 92.78 GKHEAPSSPISGQPC0.2115 0.22549 0.26106 0.23268 0.14096 0.16477 0.17973 0.16182 0.116 0.14929 0.14774 0.13768 0.69545 0.59169 0.6457 0.70176 0.01886 0.00657 -0.52398 -0.75708
O75376_rPsLLSEFHPGSDRPQER_S3_1 O75376 NCOR1 9611 nuclear receptor corepressor 1 S70 100 QQLRRRPSLLSEFHP0.19799 0.25662 0.28111 0.24524 0.13909 0.17457 0.1806 0.16475 0.09921 0.12993 0.08039 0.10318 0.6718 0.42072 0.77864 0.51069 0.04456 0.00764 -0.57389 -1.24906
O75420_sLsVPDSGR_S3_1 O75420 GIGYF1 64599 GRB10 interacting GYF protein 1 S638 99.91 PTMSRSLSVPDSGRL0.24625 0.27595 0.27839 0.26686 0.13231 0.13507 0.1509 0.13942 0.12705 0.1383 0.10495 0.12343 0.52246 0.46253 0.04698 0.94688 0.00139 0.00055 -0.93661 -1.11238
O75427_gSALGDLAPSRPPsFsPcPAEDLFPGHR_S10_S14_2O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S275.S279 99.95;87.41ALGDLAPSRPPSFSP.LAPSRPPSFSPCPAE0.37449 0.44601 0.39314 0.40455 0.16889 0.14407 0.15398 0.15565 0.18011 0.20906 0.09537 0.16152 0.38475 0.39925 0.0205 0.56552 0.00381 0.0038 -1.37802 -1.32462
O75427_gSALGDLAPsRPPsFSPcPAEDLFPGHR_S10_S14_S16_2O75427 LRCH4 4034 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 4S275.S279.S28199.88;50.06;50.06ALGDLAPSRPPSFSP.LAPSRPPSFSPCPAE.PSRPPSFSPCPAEDL0.37649 0.39073 0.32903 0.36542 0.13967 0.14571 0.16658 0.15066 0.13707 0.21231 0.08062 0.14333 0.41229 0.39224 0.02605 0.38599 0.0027 0.00638 -1.27826 -1.35018
O75592_sTSVPAPYISVTPDASPNVFEEPESNMk_S1_1O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3424 76.2 DEMRYLRSTSVPAPY0.19311 0.22368 0.17727 0.19802 0.11535 0.0808 0.16226 0.11947 0.12907 0.16266 0.1346 0.14211 0.60331 0.71766 0.24397 0.73644 0.04491 0.03101 -0.72903 -0.47862
O75592_sTSVPAPYISVTPDASPNVFEEPESNmk_S1_T2_S3_1O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3424.T3425.S342633.3;33.3;33.3DEMRYLRSTSVPAPY.EMRYLRSTSVPAPYI.MRYLRSTSVPAPYIS0.18193 0.2203 0.18234 0.19486 0.11274 0.07714 0.13375 0.10788 0.12278 0.15228 0.1456 0.14022 0.55362 0.71961 0.08846 0.66004 0.01402 0.02456 -0.85304 -0.47472
O75592_sYsVVASEYDk_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3478 99.72 TVFQRSYSVVASEYD0.23762 0.20564 0.16772 0.20366 0.09045 0.07929 0.10591 0.09188 0.09273 0.09152 0.1092 0.09782 0.45116 0.48031 0.0258 0.14765 0.02033 0.00727 -1.1483 -1.05797
O75592_sySVVASEYDkQHSILPAR_S1_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3476 97.89 KRTVFQRSYSVVASE0.25698 0.22748 0.21346 0.23264 0.11993 0.08115 0.09998 0.10035 0.11425 0.07964 0.14265 0.11218 0.43137 0.48222 0.02116 0.66267 0.00159 0.00567 -1.21302 -1.05225
O75592_sySVVASEYDkQHSILPAR_S3_1 O75592 MYCBP2 23077 MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase S3478 85.8 TVFQRSYSVVASEYD0.2167 0.22084 0.20187 0.21314 0.14264 0.09247 0.11402 0.11638 0.14235 0.09266 0.14056 0.12519 0.54601 0.58738 0.12607 0.22266 0.00346 0.00701 -0.87299 -0.76762
O94915_rRsNTLDIMDGR_S3_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1957 90.58 RRGDRRRSNTLDIMD0.19972 0.19981 0.18863 0.19606 0.13414 0.13362 0.12515 0.13097 0.0947 0.09838 0.09299 0.09536 0.66801 0.48638 0.45495 0.31056 0.00016 1.5E-05 -0.58205 -1.03986
O94915_rRsNTLDImDGR_S3_T5_1 O94915 FRYL 285527 FRY like transcription coactivator S1957.T195950;50 RRGDRRRSNTLDIMD.GDRRRSNTLDIMDGR0.24522 0.20966 0.1715 0.20879 0.14324 0.15774 0.13923 0.14674 0.1204 0.09758 0.13181 0.1166 0.70279 0.55846 0.26873 0.36537 0.0479 0.01731 -0.50882 -0.84048
O95243_sLSsGSNFcSEQk_S3_S4_1 O95243 MBD4 8930 methyl-CpG binding domain 4, DNA glycosylase S318.S319 48.66;48.66KKKERSLSSGSNFCS.KKERSLSSGSNFCSE0.21233 0.18226 0.20633 0.20031 0.11494 0.10191 0.12349 0.11344 0.10934 0.13164 0.13301 0.12466 0.56635 0.62236 0.03642 0.82149 0.00239 0.00321 -0.82022 -0.68418
O95453_nNsFTAPSTVGk_S3_1 O95453 PARN 5073 poly (A)-specific ribonuclease S557 99.49 NHYYRNNSFTAPSTV0.25999 0.24175 0.2465 0.24941 0.0881 0.11907 0.12406 0.11041 0.10651 0.12142 0.09301 0.10698 0.44268 0.42892 0.02291 0.61458 0.00183 0.00013 -1.17565 -1.22121
O95685_sLScLSDLDGGVALEPR_S1_S3_1 O95685 PPP1R3D 5509 protein phosphatase 1 regulatory subunit 3D S23.S25 50;50 SRKLGPRSLSCLSDL.KLGPRSLSCLSDLDG0.23928 0.28664 0.2274 0.2511 0.15163 0.13367 0.13723 0.14084 0.05658 0.10478 0.05555 0.0723 0.56089 0.28793 0.72386 0.89238 0.00431 0.00182 -0.8342 -1.79621
O96017_kFQDLLSEENESTALPQVLAQPStSR_S23_1O96017 CHEK2 11200 checkpoint kinase 2 S516 85.57 PQVLAQPSTSRKRPR0.24851 0.23276 0.24416 0.24181 0.18489 0.17322 0.13003 0.16272 0.10138 0.09309 0.10581 0.10009 0.67291 0.41393 0.82319 0.77339 0.01032 1.9E-05 -0.57152 -1.27254
P05412_nSDLLTsPDVGLLk_S7_1 P05412 JUN 3725 Jun proto-oncogene, AP-1 transcription factor subunitS63 94.58 KNSDLLTSPDVGLLK0.2696 0.30023 0.17842 0.24942 0.0606 0.06411 0.1296 0.08477 0.07374 0.08978 0.05816 0.07389 0.33986 0.29627 0.13957 0.11722 0.01851 0.00962 -1.55698 -1.75503
P09622_eANLAASFGksINF_S11_1 P09622 DLD 1738 dihydrolipoamide dehydrogenase S506 100 LAASFGKSINF0.25678 0.23903 0.17901 0.22494 0.12763 0.0394 0.06303 0.07669 0.14039 0.13183 0.07194 0.11472 0.34093 0.51 0.33044 0.91154 0.01375 0.02592 -1.55245 -0.97142
P0CG40_sSSScNLGSSLSGFAVATGGR_S1_S2_1 P0CG40 SP9 1E+08 Sp9 transcription factor S53.S54 47.35;47.35GFHPWKRSSSSCNLG.FHPWKRSSSSCNLGS0.37816 0.45285 0.35383 0.39494 0.26048 0.14859 0.1524 0.18716 0.0841 0.1133 0.10389 0.10043 0.47389 0.25428 0.30608 0.15404 0.01172 0.00069 -1.07738 -1.97549
P0CG40_sSSscNLGSSLSGFAVATGGR_S3_1 P0CG40 SP9 1E+08 Sp9 transcription factor S55 91.43 HPWKRSSSSCNLGSS0.35607 0.43188 0.28071 0.35622 0.2022 0.12931 0.13582 0.15578 0.10572 0.1227 0.07545 0.10129 0.43731 0.28435 0.09038 0.18226 0.01545 0.00509 -1.19327 -1.81426
P10244_gELIPISPStEVGGSGIGtPPSVLkR_S7_T19_2P10244 MYBL2 4605 MYB proto-oncogene like 2 S393.T405 82.92;85.16RGELIPISPSTEVGG.VGGSGIGTPPSVLKR0.17233 0.14997 0.20521 0.17584 0.119 0.12197 0.11148 0.11748 0.13025 0.10762 0.11977 0.11921 0.66813 0.67797 0.16483 0.28508 0.02337 0.03084 -0.58179 -0.56072
P10398_qQFYHsVQDLSGGSR_S6_1 P10398 ARAF 369 A-Raf proto-oncogene, serine/threonine kinase S157 97.42 NRQQFYHSVQDLSGG0.3335 0.33706 0.24399 0.30485 0.2094 0.20431 0.13612 0.18328 0.15345 0.15356 0.12336 0.14346 0.60122 0.47059 0.30133 0.19641 0.03436 0.00732 -0.73404 -1.08746
P11171_sPRPtSAPAITQGQVAEGGVLDASAkk_S6_1P11171 EPB41 2035 erythrocyte membrane protein band 4.1 S560 89.78 DRSPRPTSAPAITQG0.19896 0.24375 0.27326 0.23866 0.08897 0.1305 0.15421 0.12456 0.1451 0.15372 0.14455 0.14779 0.52193 0.61927 0.0744 0.03709 0.01668 0.04974 -0.93807 -0.69137
P12314_kVISsLQEDR_S5_1 P12314 FCGR1A 2209 Fc fragment of IgG receptor Ia S340 99.58 HEKKVISSLQEDRHL0.21271 0.20032 0.18352 0.19885 0.09157 0.12044 0.14048 0.1175 0.1135 0.1636 0.09201 0.12304 0.59088 0.61874 0.12869 0.27452 0.00791 0.02937 -0.75906 -0.6926
P15822_iSVGRLsPQQESSASSk_S7_1 P15822 HIVEP1 3096 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 1S1735 100 KISVGRLSPQQESSA0.22207 0.24534 0.23614 0.23452 0.16191 0.15126 0.16993 0.16104 0.12069 0.15827 0.1128 0.13059 0.68667 0.55683 0.50233 0.37748 0.00106 0.00262 -0.54232 -0.84469
P16070_kPSGLNGEAskSQEmVHLVNk_S12_1 P16070 CD44 960 CD44 molecule S706 83.91 LNGEASKSQEMVHLV0.18489 0.22907 0.21962 0.21119 0.0922 0.169 0.12179 0.12766 0.16221 0.14258 0.0989 0.13456 0.60447 0.63716 0.23173 0.68008 0.03283 0.02918 -0.72625 -0.65028
P16150_nGVVDAWAGPAQVPEEGAVtVTVGGSGGDkGSGFPDGEGSSR_S26_1P16150 SPN 6693 sialophorin S322 70.15 VTVTVGGSGGDKGSG0.17331 0.22919 0.20506 0.20252 0.13693 0.12015 0.1563 0.13779 0.15102 0.14191 0.11912 0.13735 0.68039 0.6782 0.09156 0.51172 0.02829 0.02548 -0.55556 -0.56023
P19634_iPSAVsTVsMQNIHPk_S3_S6_S9_2 P19634 SLC9A1 6548 solute carrier family 9 member A1 S599.S602.S60548.05;48.05;99.9GGMGKIPSAVSTVSM.GKIPSAVSTVSMQNI.PSAVSTVSMQNIHPK0.23596 0.19943 0.22064 0.21868 0.14455 0.1469 0.10716 0.13287 0.13419 0.10042 0.09049 0.10837 0.60761 0.49556 0.23136 0.78157 0.00676 0.00287 -0.71879 -1.01287
P19634_iPSAVsTVsMQNIHPk_S3_S6_T7_S9_2 P19634 SLC9A1 6548 solute carrier family 9 member A1 S599.S602.T603.S60533.36;33.36;33.36;99.92GGMGKIPSAVSTVSM.GKIPSAVSTVSMQNI.KIPSAVSTVSMQNIH.PSAVSTVSMQNIHPK0.26416 0.27283 0.30167 0.27955 0.15791 0.12002 0.09008 0.12267 0.16336 0.12474 0.10738 0.13183 0.43881 0.47156 0.32498 0.63908 0.00229 0.00181 -1.18832 -1.08449
P19838_kLsFTESLTSGASLLTLNk_S3_1 P19838 NFKB1 4790 nuclear factor kappa B subunit 1 S937 99.94 ETSFRKLSFTESLTS0.18409 0.2 0.17162 0.18524 0.12688 0.10073 0.15959 0.12907 0.1191 0.1308 0.11185 0.12058 0.69676 0.65095 0.38418 0.62269 0.04107 0.00283 -0.52127 -0.61937
P19878_tPEIFR_T1_1 P19878 NCF2 4688 neutrophil cytosolic factor 2 T233 100 EPPPRPKTPEIFRAL0.22885 0.17863 0.16191 0.1898 0.08051 0.11012 0.09753 0.09605 0.10384 0.12919 0.04665 0.09323 0.50608 0.49119 0.01063 0.80887 0.02868 0.03791 -0.98256 -1.02566
P29374_sTLSsNMPYGLSk_S1_S4_S5_1 P29374 ARID4A 5926 AT-rich interaction domain 4A S673.S676.S67732.57;32.57;32.57RGRPPLKSTLSSNMP.PPLKSTLSSNMPYGL.PLKSTLSSNMPYGLS0.26843 0.21122 0.23741 0.23902 0.14961 0.14667 0.15484 0.15037 0.1133 0.09849 0.18714 0.13298 0.62913 0.55634 0.31754 0.53346 0.00606 0.02959 -0.66857 -0.84597
P30622_sPsASSLSSmSSVASSVSSRPSR_S3_1 P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain containing linker protein 1 S312 99.1 ASLKRSPSASSLSSM0.239 0.2306 0.21704 0.22888 0.15116 0.11824 0.11439 0.12793 0.14137 0.11672 0.09752 0.11854 0.55894 0.51791 0.10681 0.40515 0.00162 0.00148 -0.83922 -0.94923
P34910_rTsIIsLTPWkPSk_S3_S6_2 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B S268.S271 93.03;99.94EISTKRTSIISLTPW.TKRTSIISLTPWKPS0.32509 0.30347 0.24345 0.29067 0.20822 0.17027 0.12645 0.16831 0.07026 0.07856 0.05426 0.06769 0.57904 0.23289 0.77957 0.15723 0.02273 0.00093 -0.78826 -2.10229
P34910_rTsIIsLTPWkPSk_T2_S3_2 P34910 EVI2B 2124 ecotropic viral integration site 2B T267.S268 99.27;92.19NEISTKRTSIISLTP.EISTKRTSIISLTPW0.28227 0.26773 0.20322 0.25107 0.18505 0.15343 0.10784 0.14877 0.06058 0.07708 0.06362 0.06709 0.59255 0.26723 0.87941 0.0835 0.03638 0.00177 -0.75499 -1.90384
P35367_dAGGGSVLksPSQTPk_S10_1 P35367 HRH1 3269 histamine receptor H1 S275 100 GGGSVLKSPSQTPKE0.25017 0.31679 0.29307 0.28668 0.14638 0.15104 0.11599 0.1378 0.15045 0.17265 0.14464 0.15591 0.48069 0.54386 0.09133 0.32177 0.00265 0.00356 -1.05682 -0.87868
P35611_aAVVTsPPPTTAPHk_T5_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 T11 99.59 DSRAAVVTSPPPTTA0.21974 0.20547 0.24067 0.22196 0.1331 0.1165 0.19554 0.14838 0.12547 0.1211 0.12296 0.12317 0.66849 0.55493 0.5683 0.03018 0.04809 0.00969 -0.58102 -0.84961
P35611_tPsFLk_S3_1 P35611 ADD1 118 adducin 1 S726 99.76 KKKFRTPSFLKKSKK0.21782 0.28165 0.20581 0.23509 0.13409 0.09238 0.14831 0.12492 0.04735 0.11462 0.05473 0.07223 0.53139 0.30726 0.68302 0.90049 0.01892 0.00683 -0.91217 -1.70249
P36507_rkPVLPALTINPTIAEGPSPtSEGASEANLVDLQk_S19_1P36507 MAP2K2 5605 mitogen-activated protein kinase kinase 2 S23 80.82 PTIAEGPSPTSEGAS0.19775 0.22079 0.21632 0.21162 0.14383 0.10234 0.1287 0.12496 0.1316 0.17242 0.10618 0.13674 0.59048 0.64614 0.00726 0.23586 0.00695 0.02186 -0.76005 -0.63009
P36915_rLNQQPsQGLGPR_S7_1 P36915 GNL1 2794 G protein nucleolar 1 S68 100 RRLNQQPSQGLGPRG0.24762 0.20702 0.21014 0.2216 0.16987 0.11419 0.14131 0.14179 0.08723 0.08694 0.09112 0.08843 0.63985 0.39907 0.50839 0.02109 0.01823 0.0089 -0.64419 -1.32528
P37802_gAsQAGmTGYGmPR_S3_1 P37802 TAGLN2 8407 transgelin 2 S185 94.95 MGTNRGASQAGMTGY0.29561 0.21741 0.25234 0.25512 0.14397 0.09271 0.12079 0.11916 0.0612 0.06637 0.06536 0.06431 0.46706 0.25208 0.28638 0.00973 0.00734 0.01343 -1.09833 -1.98807
P38398_sPSPFtHTHLAQGYR_S3_T6_1 P38398 BRCA1 221927 BRCA1 associated ATM activator 1 S1191.T119444.96;44.96GELSRSPSPFTHTHL.SRSPSPFTHTHLAQG0.31322 0.2742 0.32096 0.30279 0.21406 0.2098 0.22306 0.21564 0.19204 0.17247 0.13765 0.16738 0.71216 0.5528 0.17379 0.90562 0.00435 0.00325 -0.48972 -0.85517
P42166_dsGSFVAFQNIPGSELmSSFAk_S2_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S442 91.24 KSVEERDSGSFVAFQ0.21875 0.20997 0.31479 0.24784 0.12032 0.13313 0.16616 0.13987 0.13104 0.09256 0.13465 0.11942 0.56435 0.48184 0.12678 0.27725 0.04078 0.0238 -0.82533 -1.05338
P42166_lAsERNLFISck_S3_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin S272 100 GQLQKLASERNLFIS0.24484 0.31832 0.18793 0.25036 0.12294 0.07755 0.10429 0.10159 0.07575 0.1134 0.08552 0.09156 0.40579 0.3657 0.06002 0.16403 0.02044 0.01571 -1.30121 -1.45125
P42166_nRPPLPAGtNSk_T9_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin T57 98.95 RPPLPAGTNSKGPPD0.21135 0.18366 0.24352 0.21284 0.1228 0.10124 0.09895 0.10767 0.11191 0.07871 0.07297 0.08786 0.50584 0.41279 0.02459 0.65989 0.01443 0.00409 -0.98325 -1.27651
P42166_ssTPLPTISSSAENTR_T3_1 P42166 TMPO 7112 thymopoietin T160 97.98 GTESRSSTPLPTISS0.22834 0.22675 0.23768 0.23092 0.14729 0.15058 0.20214 0.16667 0.10494 0.1503 0.10245 0.11923 0.72177 0.51634 0.96223 0.09169 0.02373 0.00217 -0.47039 -0.95361
P42167_nRPPLPAGtNSk_T9_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin T57 98.95 RPPLPAGTNSKGPPD0.24604 0.17637 0.24407 0.22216 0.12241 0.11669 0.09155 0.11021 0.11173 0.07356 0.07904 0.08811 0.4961 0.39661 0.06935 0.42606 0.01069 0.00655 -1.0113 -1.33423
P42167_rVEHNQSYsQAGITETEWTSGSSk_S7_Y8_S9_1P42167 TMPO 7112 thymopoietin S222.Y223.S22433.17;33.17;33.17RRVEHNQSYSQAGIT.RVEHNQSYSQAGITE.VEHNQSYSQAGITET0.27519 0.18677 0.23261 0.23153 0.16878 0.1405 0.10069 0.13665 0.11408 0.08851 0.1279 0.11016 0.59024 0.4758 0.26423 0.33917 0.04242 0.01233 -0.76064 -1.07156
P42167_ssTPLPTISSSAENTR_T3_1 P42167 TMPO 7112 thymopoietin T160 97.98 GTESRSSTPLPTISS0.26582 0.21775 0.23821 0.24059 0.14682 0.17356 0.18701 0.16913 0.10478 0.14047 0.11098 0.11874 0.70297 0.49355 0.88985 0.76916 0.01734 0.00236 -0.50846 -1.01874
P42226_gyVPATIk_Y2_1 P42226 STAT6 6778 signal transducer and activator of transcription 6 Y641 100 MGKDGRGYVPATIKM0.24457 0.24364 0.24312 0.24378 0.08573 0.06995 0.10789 0.08785 0.08224 0.10676 0.1116 0.1002 0.36039 0.41104 0.03857 0.00431 0.00489 0.00392 -1.47236 -1.28266
P42229_eANNcSsPAGILVDAMSQk_S7_1 P42229 STAT5A 6776 signal transducer and activator of transcription 5A S128 94.78 REANNCSSPAGILVD0.20943 0.21013 0.20657 0.20871 0.13858 0.11112 0.13481 0.12817 0.07174 0.11087 0.10385 0.09549 0.61413 0.45752 0.64347 0.01623 0.00074 0.01065 -0.70339 -1.12808
P42331_skDIPLsPPAQk_S7_1 P42331 ARHGAP25 9938 Rho GTPase activating protein 25 S362 100 KSKDIPLSPPAQKND0.16789 0.17766 0.16808 0.17121 0.10239 0.08357 0.13581 0.10726 0.09045 0.12715 0.12857 0.11539 0.62648 0.67397 0.39621 0.12525 0.01489 0.01233 -0.67466 -0.56924
P42345_tDsYSAGQSVEILDGVELGEPAHkk_S3_1 P42345 MTOR 2475 mechanistic target of rapamycin S2448 76.27 RSRTRTDSYSAGQSV0.1876 0.19166 0.19801 0.19242 0.14828 0.12314 0.13536 0.13559 0.14177 0.15327 0.13208 0.14237 0.70467 0.7399 0.02126 0.3935 0.00793 0.00185 -0.50499 -0.4346
P48382_kksVVESSAPGANNLQVNALVAR_S3_1 P48382 RFX5 5993 regulatory factor X5 S308 99.99 ARGERKKSVVESSAP0.22484 0.22282 0.19526 0.21431 0.13347 0.12901 0.11089 0.12446 0.11642 0.11477 0.0855 0.10557 0.58076 0.49259 0.03958 0.9487 0.00229 0.00142 -0.78399 -1.02154
P49757_qGsFRGFPALSQk_S3_1 P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein S276 100 EQLARQGSFRGFPAL0.22403 0.1948 0.17622 0.19835 0.15394 0.12985 0.14926 0.14435 0.12663 0.12289 0.17099 0.14017 0.72777 0.70669 0.21025 0.89592 0.02657 0.04891 -0.45844 -0.50086
P49757_qQtFPHYEASSATTSPFFkPPAQHLNGSAAFNGVDDGR_T14_S15_1P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein T572.S573 34.54;34.54YEASSATTSPFFKPP.EASSATTSPFFKPPA0.28514 0.27968 0.22698 0.26394 0.21481 0.20065 0.16548 0.19365 0.09872 0.08905 0.08165 0.08981 0.73369 0.34026 0.63401 0.13261 0.04102 0.00082 -0.44676 -1.55529
P49757_qQtFPHYEASSATTSPFFkPPAQHLNGSAAFNGVDDGR_T3_1P49757 NUMB 8650 NUMB, endocytic adaptor protein T561 94.9 PSLVRQQTFPHYEAS0.30498 0.29481 0.246 0.28193 0.19917 0.15483 0.14161 0.1652 0.06009 0.06673 0.052 0.05961 0.58597 0.21142 0.84452 0.10382 0.00977 0.00029 -0.77109 -2.24183
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_1P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S322 65.56 TTLPRMKSSSSVTTS0.19836 0.25726 0.22709 0.22757 0.15161 0.15238 0.18852 0.16417 0.12447 0.14911 0.11029 0.12795 0.72138 0.56226 0.70869 0.61563 0.03873 0.0082 -0.47116 -0.83069
P50552_mksSSSVTTSETQPcTPSSSDYSDLQR_S3_S4_S5_S6_1P50552 VASP 7408 vasodilator-stimulated phosphoprotein S322.S323.S324.S32524.95;24.95;24.95;24.95TTLPRMKSSSSVTTS.TLPRMKSSSSVTTSE.LPRMKSSSSVTTSET.PRMKSSSSVTTSETQ0.21867 0.27879 0.26729 0.25492 0.17579 0.16287 0.18398 0.17421 0.12917 0.13726 0.12235 0.12959 0.68341 0.50838 0.512 0.10374 0.0142 0.0027 -0.54919 -0.97603
P51812_aYsFcGTVEYmAPEVVNR_S3_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S227 79.27 DHEKKAYSFCGTVEY0.18981 0.18536 0.20779 0.19432 0.12892 0.12879 0.17251 0.14341 0.14385 0.1477 0.14257 0.14471 0.73798 0.74467 0.32586 0.09602 0.03402 0.00212 -0.43834 -0.42532
P51812_aySFcGTVEYMAPEVVNR_T7_1 P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 T231 99.74 KAYSFCGTVEYMAPE0.18108 0.20015 0.16595 0.18239 0.12296 0.10542 0.1548 0.12773 0.13034 0.13745 0.14089 0.13623 0.7003 0.74688 0.24102 0.17922 0.03549 0.01123 -0.51396 -0.42105
P51812_gFsFVAITSDDESQAMQTVGVHSIVQQLHR_S3_1P51812 RPS6KA3 6197 ribosomal protein S6 kinase A3 S386 100 HQLFRGFSFVAITSD0.20836 0.261 0.25482 0.24139 0.15966 0.10406 0.13558 0.1331 0.09384 0.12471 0.08647 0.10168 0.55138 0.4212 0.20608 0.66411 0.00944 0.00235 -0.85887 -1.24741
P52948_nLNNSNLFsPVNR_S5_S9_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S608.S612 50;50 VLKNLNNSNLFSPVN.LNNSNLFSPVNRDSE0.2288 0.20422 0.24737 0.2268 0.12189 0.15903 0.18222 0.15438 0.10922 0.13555 0.11357 0.11944 0.6807 0.52666 0.64841 0.59683 0.02835 0.00198 -0.5549 -0.92505
P52948_nLNNSNLFsPVNR_S9_1 P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S612 100 LNNSNLFSPVNRDSE0.19358 0.19759 0.22368 0.20495 0.12301 0.13562 0.16875 0.14246 0.07476 0.10466 0.10405 0.09449 0.6951 0.46103 0.90582 0.95548 0.01964 0.00127 -0.52471 -1.11706
P52948_tAPLPPASQTTPLQMALNGkPAPPPQSQsPEVEQLGR_S29_1P52948 NUP98 4928 nucleoporin 98 S934 86.54 APPPQSQSPEVEQLG0.20807 0.20443 0.22702 0.21318 0.17086 0.11824 0.1624 0.1505 0.15642 0.1482 0.12649 0.1437 0.70599 0.67409 0.03083 0.76182 0.04528 0.0036 -0.50227 -0.56898
P53367_hSLPsGLGLSETQITSHGFDNTk_S5_1 P53367 ARFIP1 27236 ADP ribosylation factor interacting protein 1 S39 86.57 DLKHSLPSGLGLSET0.23096 0.27643 0.3735 0.29363 0.12028 0.13722 0.11359 0.1237 0.09692 0.09826 0.17553 0.12357 0.42127 0.42083 0.03927 0.55286 0.05255 0.02626 -1.24719 -1.24869
P53367_hSLPsGLGLSETQITSHGFDNTk_S5_S10_1 P53367 ARFIP1 27236 ADP ribosylation factor interacting protein 1 S39.S44 49.04;49.04DLKHSLPSGLGLSET.LPSGLGLSETQITSH0.1923 0.25391 0.27335 0.23985 0.11111 0.1497 0.12949 0.1301 0.08618 0.12451 0.13319 0.11463 0.54243 0.47791 0.25374 0.51802 0.01501 0.01158 -0.8825 -1.06518
P53999_aLSSSkQsSSSRDDNMFQIGk_S5_1 P53999 SUB1 10923 SUB1 homolog, transcriptional regulator S52 55.69 TSRALSSSKQSSSSR0.20173 0.18319 0.18277 0.18923 0.14863 0.13078 0.13957 0.13966 0.11215 0.12375 0.15428 0.13006 0.73806 0.68731 0.43805 0.39666 0.00361 0.01352 -0.43819 -0.54096
P54198_dSmNATsTPAALSPSVLTTPSk_S7_1 P54198 HIRA 7290 histone cell cycle regulator S543 89.49 KDSMNATSTPAALSP0.40765 0.24561 0.29689 0.31672 0.13697 0.17294 0.1036 0.13784 0.11816 0.1422 0.17551 0.14529 0.43521 0.45874 0.06321 0.21573 0.02604 0.02762 -1.20021 -1.12426
P55327_vGGTkPAGGDFGEVLNSAANASATTTEPLPEkTQEsL_S36_1P55327 TPD52 7163 tumor protein D52 S223 84.57 LPEKTQESL 0.23184 0.23002 0.27468 0.24552 0.14675 0.13516 0.17856 0.15349 0.13377 0.14929 0.1176 0.13355 0.62516 0.54397 0.24097 0.56436 0.00922 0.00289 -0.6777 -0.87841
P57740_qPDIScILGTGGksPR_S5_T10_1 P57740 NUP107 57122 nucleoporin 107 S77.T82 49.9;49.9 LLRQPDISCILGTGG.DISCILGTGGKSPRL0.17247 0.1652 0.15204 0.16323 0.10715 0.0972 0.10932 0.10456 0.097 0.12332 0.13958 0.11997 0.64054 0.73493 0.05912 0.37688 0.00114 0.03478 -0.64265 -0.44432
P62633_gFQFVSsSLPDIcYR_S7_S8_1 P62633 CNBP 7555 CCHC-type zinc finger nucleic acid binding protein S48.S49 47.17;47.17RGFQFVSSSLPDICY.GFQFVSSSLPDICYR0.36333 0.34752 0.3629 0.35792 0.28666 0.18245 0.25658 0.2419 0.14673 0.13611 0.13844 0.14043 0.67585 0.39235 0.62699 0.55496 0.02093 3.7E-06 -0.56523 -1.34978
Q00013_sRPEAVSHPLNTVTEDMYTNGSPAPGsPAQVk_S27_1Q00013 MPP1 4354 membrane palmitoylated protein 1 S57 100 NGSPAPGSPAQVKGQ0.17964 0.20225 0.22429 0.20206 0.14495 0.13875 0.1469 0.14354 0.12919 0.12911 0.12083 0.12638 0.71036 0.62543 0.13552 0.08846 0.01115 0.00456 -0.49338 -0.67707
Q01167_rIktEDGEGIVIALSVDTPPAAVR_T4_1 Q01167 FOXK2 3607 forkhead box K2 T634 98.7 PELKRIKTEDGEGIV0.20922 0.27399 0.23192 0.23838 0.17362 0.1506 0.16636 0.16353 0.10371 0.17851 0.11704 0.13309 0.68601 0.55832 0.75337 0.8084 0.02058 0.02427 -0.54371 -0.84084
Q05655_gRGEyFAIk_Y5_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta Y374 100 ELKGRGEYFAIKALK0.15549 0.17214 0.18277 0.17013 0.08759 0.09554 0.13356 0.10556 0.08325 0.13712 0.07054 0.09697 0.62049 0.56996 0.46921 0.26295 0.01651 0.0288 -0.68852 -0.81108
Q05655_sEDEAkFPtmNRR_T9_1 Q05655 PRKCD 5580 protein kinase C delta T141 100 EDEAKFPTMNRRGAI0.16711 0.21237 0.19393 0.19114 0.13683 0.09822 0.14022 0.12509 0.08609 0.10901 0.08539 0.09349 0.65444 0.48915 0.5272 0.51719 0.02467 0.00306 -0.61166 -1.03166
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSk_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 S28 93.96 ARAKRKYSEVDDSLP0.19227 0.19649 0.23493 0.2079 0.1192 0.1723 0.14316 0.14489 0.15193 0.12619 0.1672 0.14844 0.69692 0.71401 0.02145 0.87492 0.03786 0.03033 -0.52094 -0.48597
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSk_Y2_S3_1 Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27.S28 50;50 TARAKRKYSEVDDSL.ARAKRKYSEVDDSLP0.16553 0.20115 0.1938 0.18683 0.10737 0.12733 0.14058 0.12509 0.11992 0.11854 0.12103 0.11983 0.66958 0.64139 0.12672 0.00875 0.01316 0.02485 -0.57868 -0.64073
Q05D32_kYsEVDDSLPSGGEkPSkNETGLLSSIk_Y2_1Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase like 2 Y27 85.58 TARAKRKYSEVDDSL0.17859 0.21321 0.22139 0.2044 0.13378 0.16196 0.14149 0.14574 0.1509 0.1323 0.15394 0.14571 0.71303 0.7129 0.03458 0.42001 0.02626 0.01645 -0.48796 -0.48823
Q07889_sASVsSISLTk_S5_1 Q07889 SOS1 6654 SOS Ras/Rac guanine nucleotide exchange factor 1 S1136 93.37 GPRSASVSSISLTKG0.18103 0.20838 0.17738 0.18893 0.11293 0.06933 0.11685 0.09971 0.10439 0.16012 0.14259 0.1357 0.52774 0.71824 0.04199 0.5225 0.01176 0.04977 -0.9221 -0.47746
Q12789_dSLLDTSSVSEPNVSFVSHcADsNSGDIAVIEEVR_S23_1Q12789 GTF3C1 2975 general transcription factor IIIC subunit 1 S573 81.61 FVSHCADSNSGDIAV0.18592 0.17512 0.18727 0.18277 0.10838 0.1541 0.10734 0.12327 0.11631 0.12363 0.10832 0.11609 0.67447 0.63516 0.08672 0.86106 0.02004 0.00034 -0.56817 -0.65481



Q12802_sAVLLVDETATTPIFANR_S1_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE0.197 0.21254 0.23784 0.21579 0.13039 0.1007 0.09485 0.10865 0.0961 0.07695 0.1135 0.09552 0.50348 0.44263 0.0321 0.88041 0.00277 0.00164 -0.99 -1.17582
Q12802_sAVLLVDETATTPIFANRR_S1_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE0.2895 0.2169 0.27312 0.25984 0.12166 0.0891 0.12819 0.11298 0.1589 0.11529 0.09671 0.12363 0.43482 0.4758 0.12485 0.82555 0.00425 0.00899 -1.2015 -1.07157
Q12802_sVsIQNITGVGNDENmSNTWk_S3_1 Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchoring protein 13 S1906 93.63 VSLSKSVSIQNITGV0.29524 0.26935 0.17883 0.24781 0.13041 0.09533 0.11367 0.11314 0.08138 0.09585 0.06693 0.08139 0.45655 0.32843 0.10177 0.10598 0.02143 0.01011 -1.13116 -1.60636
Q12830_fLFTPLAtTATTASTTTTTVSTTAAGTGEQRQSk_T4_1Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor T2338 88.04 TVQRFLFTPLATTAT0.19941 0.19474 0.18099 0.19171 0.08577 0.11569 0.10493 0.10213 0.12829 0.09768 0.06893 0.0983 0.53273 0.51275 0.12932 0.1886 0.00098 0.00657 -0.90852 -0.96367
Q12830_sLTSATsTSNIQSSASQPPRPQQGQVk_S7_1Q12830 BPTF 2186 bromodomain PHD finger transcription factor S2252 65.56 KSLTSATSTSNIQSS0.27783 0.28956 0.24958 0.27232 0.14546 0.15718 0.12371 0.14212 0.04671 0.09749 0.07111 0.07177 0.52187 0.26354 0.68532 0.7913 0.00107 0.00044 -0.93823 -1.92388
Q12968_kTsEDQAAILPGk_S3_1 Q12968 NFATC3 4775 nuclear factor of activated T-cells 3 S344 96.48 PLKTRKTSEDQAAIL0.22074 0.20437 0.21189 0.21233 0.10857 0.12431 0.12057 0.11782 0.13119 0.1252 0.14949 0.13529 0.55487 0.63718 0.03139 0.59068 0.00015 0.0009 -0.84978 -0.65024
Q12968_ktSEDQAAILPGkLELcSDDQGSLSPAR_S3_1Q12968 NFATC3 4775 nuclear factor of activated T-cells 3 S344 89.47 PLKTRKTSEDQAAIL0.22146 0.23425 0.24787 0.23453 0.10949 0.16305 0.12008 0.13087 0.16013 0.13418 0.13386 0.14272 0.55803 0.60856 0.19678 0.86879 0.00457 0.00137 -0.84158 -0.71653
Q13029_rkPSQtLQPSEDLADGk_T6_1 Q13029 PRDM2 7799 PR/SET domain 2 T423 88.63 LKRKPSQTLQPSEDL0.21722 0.25108 0.25779 0.24203 0.12373 0.17303 0.15864 0.1518 0.10903 0.12519 0.10801 0.11408 0.6272 0.47133 0.33988 0.3282 0.00945 0.00074 -0.67301 -1.0852
Q13094_eNDEDDVHQRPLPQPALLPMSSNtFPSR_S21_S22_T24_S27_1Q13094 LCP2 3937 lymphocyte cytosolic protein 2 S338.S339.T341.S34425;25;25;25QPALLPMSSNTFPSR.PALLPMSSNTFPSRS.LLPMSSNTFPSRSTK.MSSNTFPSRSTKPSP0.21881 0.24813 0.24338 0.23677 0.16065 0.16367 0.19376 0.17269 0.0626 0.09883 0.07169 0.07771 0.72936 0.3282 0.54495 0.82151 0.01005 0.00036 -0.45529 -1.60734
Q13112_tDTPPSSVPTSVISTPSTEEIQSETPGDAQGsPPELk_S32_1Q13112 CHAF1B 8208 chromatin assembly factor 1 subunit B S538 79.38 TPGDAQGSPPELKRP0.21766 0.22895 0.27221 0.23961 0.16172 0.18604 0.16621 0.17132 0.13774 0.17858 0.14481 0.15371 0.71501 0.6415 0.34187 0.72986 0.02001 0.01464 -0.48396 -0.64047
Q13177_yLSFTPPEkDGFPSGTPALNAk_Y1_S3_T5_1Q13177 PAK2 5062 p21 (RAC1) activated kinase 2 Y139.S141.T14331.67;31.67;31.67SNTVKQKYLSFTPPE.TVKQKYLSFTPPEKD.KQKYLSFTPPEKDGF0.15224 0.19024 0.19645 0.17964 0.12607 0.11018 0.14283 0.12636 0.13265 0.1289 0.14403 0.13519 0.7034 0.75257 0.09908 0.19535 0.03337 0.03784 -0.50758 -0.4101
Q13188_nAtSPQVQRPSFMDYFDk_T3_1 Q13188 STK3 6788 serine/threonine kinase 3 T384 98.42 GTMKRNATSPQVQRP0.26252 0.26589 0.20947 0.24596 0.13866 0.11543 0.14112 0.13173 0.10591 0.11834 0.11566 0.1133 0.5356 0.46066 0.12833 0.08198 0.00467 0.00207 -0.90079 -1.11823
Q13206_sNsEVEDVGPTSHNR_S3_1 Q13206 DDX10 1662 DEAD-box helicase 10 S831 93.57 GMKKRSNSEVEDVGP0.18987 0.17644 0.21866 0.19499 0.13091 0.12254 0.14986 0.13444 0.15619 0.15287 0.1163 0.14179 0.68946 0.72716 0.14764 0.97419 0.01511 0.04069 -0.53647 -0.45966
Q13370_lsSAAEEkVPVIRPR_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S279.S280 50;50 APLHPRLSSAAEEKV.PLHPRLSSAAEEKVP0.1807 0.18471 0.20257 0.18932 0.12859 0.1339 0.16538 0.14262 0.12129 0.14788 0.13803 0.13573 0.75332 0.71693 0.60108 0.85692 0.02466 0.00643 -0.40866 -0.4801
Q13370_rSsGTSGLLPVEQSSR_S2_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S441.S442 45.78;45.78PTPQLRRSSGTSGLL.TPQLRRSSGTSGLLP0.24443 0.24708 0.22811 0.23987 0.18614 0.13177 0.15349 0.15713 0.08954 0.13126 0.10007 0.10696 0.65507 0.44589 0.66197 0.36647 0.00803 0.00066 -0.61028 -1.16526
Q13370_rSsGTSGLLPVEQSSR_S3_1 Q13370 PDE3B 5140 phosphodiesterase 3B S442 82.1 TPQLRRSSGTSGLLP0.27631 0.21441 0.28606 0.25893 0.16644 0.14662 0.14862 0.15389 0.07852 0.10852 0.1078 0.09828 0.59435 0.37958 0.66017 0.32507 0.01076 0.00281 -0.75062 -1.39752
Q13442_rmQsLSLNk_S4_1 Q13442 PDAP1 11333 PDGFA associated protein 1 S176 99.97 LSGKRMQSLSLNK0.30809 0.32241 0.29143 0.30731 0.18026 0.1355 0.19137 0.16904 0.08441 0.08835 0.07747 0.08341 0.55007 0.27141 0.57214 0.22423 0.002 1.9E-05 -0.86231 -1.88143
Q13501_sSSQPSSccSDPSkPGGNVEGATQsLAEQMRk_T23_S25_1Q13501 SQSTM1 8878 sequestosome 1 T304.S306 49.91;49.91GGNVEGATQSLAEQM.NVEGATQSLAEQMRK0.24155 0.26298 0.26404 0.25619 0.14368 0.20772 0.18476 0.17872 0.09577 0.1077 0.09731 0.10026 0.69761 0.39135 0.8742 0.41437 0.01828 4.6E-05 -0.5195 -1.35345
Q13546_mQsLQLDcVAVPSSR_S3_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA0.18393 0.19899 0.20797 0.19697 0.13699 0.0954 0.13918 0.12386 0.12565 0.15351 0.14496 0.14137 0.62883 0.71776 0.05241 0.84015 0.00999 0.0068 -0.66925 -0.47842
Q13546_rMQsLQLDcVAVPSSR_S4_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA0.24552 0.22681 0.19741 0.22325 0.11187 0.08626 0.13081 0.10964 0.12033 0.16143 0.16412 0.14863 0.49113 0.66574 0.04134 0.98821 0.00405 0.02002 -1.02582 -0.58696
Q13546_rVsHDPFAQQRPYENFQNTEGk_S3_1 Q13546 RIPK1 8737 receptor interacting serine/threonine kinase 1 S416 100 EERRRRVSHDPFAQQ0.26975 0.18721 0.22288 0.22661 0.14794 0.14225 0.11272 0.1343 0.11619 0.08739 0.07088 0.09149 0.59265 0.40371 0.11395 0.46956 0.02461 0.00779 -0.75475 -1.30861
Q13905_qGRPSPtSPVkPSSPASkPDGPAELPLTDR_T7_S8_1Q13905 RAPGEF1 2889 Rap guanine nucleotide exchange factor 1 T216.S217 49.61;49.61KQGRPSPTSPVKPSS.QGRPSPTSPVKPSSP0.15832 0.16069 0.1819 0.16697 0.11171 0.10837 0.14437 0.12148 0.07873 0.08608 0.11032 0.09171 0.72759 0.54925 0.98763 0.76323 0.02947 0.00344 -0.45881 -0.86445
Q14149_rHLsEGTNSYATR_S4_1 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S514 100 SVPRRHLSEGTNSYA0.27425 0.2254 0.21994 0.23987 0.16805 0.15076 0.09915 0.13932 0.1352 0.13312 0.1146 0.12764 0.58082 0.53214 0.35901 0.25136 0.02029 0.0037 -0.78383 -0.91013
Q14149_rLSTRssILNAk_S3_S7_2 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S546.S550 87.21;93.3 NSLKRRLSTRSSILN.RRLSTRSSILNAKNR0.3862 0.26288 0.26717 0.30542 0.16817 0.14446 0.09112 0.13459 0.06758 0.0592 0.08113 0.0693 0.44066 0.22691 0.26546 0.04875 0.02116 0.02567 -1.18225 -2.13978
Q14149_ssILNAk_S2_1 Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger 3 S550 95.6 RRLSTRSSILNAKNR0.21967 0.27723 0.31626 0.27105 0.10589 0.06804 0.10905 0.09433 0.11544 0.15877 0.1377 0.1373 0.348 0.50654 0.01992 0.33167 0.01238 0.01212 -1.52284 -0.98125
Q14289_rHsMREEDFIQPSSR_S3_1 Q14289 PTK2B 2185 protein tyrosine kinase 2 beta S778 100 HNVFKRHSMREEDFI0.25353 0.19441 0.17339 0.20711 0.10587 0.13331 0.11363 0.1176 0.11855 0.11076 0.08917 0.10616 0.56784 0.51259 0.00497 0.23654 0.0527 0.0168 -0.81645 -0.96412
Q14498_yRsPYSGPk_Y5_1 Q14498 RBM39 9584 RNA binding motif protein 39 Y99 99.09 RGRYRSPYSGPKFNS0.1627 0.18745 0.17813 0.17609 0.1281 0.09365 0.13807 0.11994 0.09992 0.11777 0.11905 0.11225 0.68112 0.63743 0.35036 0.84483 0.02125 0.00255 -0.55401 -0.64965
Q14653_sPsLDNPTPFPNLGPSENPLkR_S1_1 Q14653 IRF3 3661 interferon regulatory factor 3 S173 87.12 PCPQPLRSPSLDNPT0.19081 0.2025 0.18643 0.19325 0.13454 0.11615 0.13353 0.12807 0.11837 0.13747 0.07592 0.11058 0.66275 0.57224 0.07018 0.13015 0.00105 0.01174 -0.59346 -0.80531
Q14676_sRSsVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_S1_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1192 45.71 QVTRGRKSRSSVKTP0.23897 0.251 0.29708 0.26235 0.13688 0.16009 0.13234 0.1431 0.14476 0.11427 0.16148 0.14017 0.54546 0.53429 0.02021 0.75715 0.01001 0.00555 -0.87445 -0.9043
Q14676_sRSsVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_T10_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 T1201 49.3 SSVKTPETVVPTALE0.26483 0.23978 0.29094 0.26519 0.15804 0.17149 0.12053 0.15002 0.15867 0.12968 0.19149 0.15995 0.56571 0.60316 0.21016 0.81245 0.0056 0.01048 -0.82186 -0.7294
Q14676_sSVkTPETVVPTALELQPSTSTDRPVTSEPTSQATR_S2_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1195 68.56 RGRKSRSSVKTPETV0.19634 0.22022 0.32441 0.24699 0.1463 0.10659 0.14077 0.13122 0.12057 0.09909 0.10532 0.10833 0.53128 0.43859 0.03825 0.05129 0.08729 0.02533 -0.91244 -1.18905
Q14676_tNRSSVkTPESIVPIAPELQPSTSR_S4_S5_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1563.S156445.72;45.72TRGRTNRSSVKTPES.RGRTNRSSVKTPESI0.25666 0.26294 0.25369 0.25776 0.1704 0.1347 0.15985 0.15498 0.1115 0.11646 0.13545 0.12114 0.60126 0.46996 0.30038 0.24533 0.00071 6.2E-05 -0.73394 -1.0894
Q14676_tNRSsVkTPESIVPIAPELQPSTSR_S5_T8_1Q14676 MDC1 9656 mediator of DNA damage checkpoint 1 S1564.T156745.12;45.12RGRTNRSSVKTPESI.TNRSSVKTPESIVPI0.17893 0.21835 0.22137 0.20622 0.12321 0.11089 0.15836 0.13082 0.11026 0.11969 0.11942 0.11646 0.63436 0.56473 0.35619 0.09783 0.01875 0.00306 -0.65662 -0.82438
Q14738_rksELPQDVYTIk_S3_1 Q14738 PPP2R5D 5528 protein phosphatase 2 regulatory subunit B'delta S573 100 KVLLRRKSELPQDVY0.23768 0.22254 0.19084 0.21702 0.12836 0.13223 0.10962 0.1234 0.10669 0.11486 0.10236 0.10797 0.56861 0.49752 0.06146 0.13174 0.00376 0.00158 -0.81449 -1.00716
Q14938_sITSPPSTSTTk_S1_1 Q14938 NFIX 4784 nuclear factor I X S265 99.82 QVTLGRRSITSPPST0.22064 0.17981 0.21145 0.20397 0.09955 0.10379 0.11317 0.1055 0.10596 0.11572 0.13684 0.11951 0.51726 0.5859 0.01054 0.70393 0.0097 0.00533 -0.95104 -0.77127
Q15003_sRVFDLQFSTDSPR_S1_1 Q15003 NCAPH 23397 non-SMC condensin I complex subunit H S70 100 ERLQRRRSRVFDLQF0.22993 0.23682 0.18186 0.2162 0.14742 0.17398 0.13596 0.15245 0.14998 0.14386 0.12557 0.13981 0.70514 0.64665 0.12349 0.30501 0.03657 0.01524 -0.50403 -0.62894
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S3_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S537 91.48 RDEGKKTSASDVTNI0.22881 0.2025 0.226 0.2191 0.10964 0.16084 0.13101 0.13383 0.1455 0.1524 0.16017 0.15269 0.61081 0.69687 0.03855 0.41039 0.01364 0.00208 -0.7112 -0.52105
Q15042_ktSASDVTNIYPGDAGk_S3_S5_1 Q15042 RAB3GAP1 22930 RAB3 GTPase activating protein catalytic subunit 1 S537.S539 48.58;48.58RDEGKKTSASDVTNI.EGKKTSASDVTNIYP0.16222 0.2077 0.18569 0.1852 0.10838 0.11588 0.11726 0.11384 0.10472 0.13953 0.11419 0.11948 0.61468 0.64513 0.04577 0.77005 0.02791 0.01717 -0.7021 -0.63233
Q15052_kDsIPQVLLPEEEkLIIEETR_S3_1 Q15052 ARHGEF6 9459 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor 6 S684 100 GSSTRKDSIPQVLLP0.17924 0.21367 0.21552 0.20281 0.14498 0.14749 0.16715 0.15321 0.10995 0.10622 0.124 0.11339 0.75541 0.55909 0.90863 0.34809 0.02245 0.00233 -0.40467 -0.83885
Q15057_ySISLsPPEQQkk_S6_1 Q15057 ACAP2 23527 ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2S521 100 DKYSISLSPPEQQKK0.17804 0.22647 0.18862 0.19771 0.14401 0.12686 0.14744 0.13943 0.08945 0.11682 0.11076 0.10568 0.70524 0.53452 0.83899 0.48353 0.022 0.0055 -0.5038 -0.90367
Q15345_rStQESLTAGGTDLkR_S2_T3_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 S326.T327 50;50 ATRVTRRSTQESLTA.TRVTRRSTQESLTAG0.31088 0.23517 0.2111 0.25238 0.09401 0.09127 0.07531 0.08686 0.05486 0.06755 0.06536 0.06259 0.34417 0.248 0.05988 0.03338 0.00567 0.02264 -1.53882 -2.01158
Q15345_rStQESLTAGGTDLkR_S6_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 S330 68.17 TRRSTQESLTAGGTD0.20594 0.21785 0.15785 0.19388 0.10237 0.11868 0.07247 0.09784 0.07494 0.10581 0.12799 0.10291 0.50464 0.53081 0.15178 0.82579 0.01354 0.0191 -0.98667 -0.91374
Q15345_rsTQESLTAGGTDLkR_T3_1 Q15345 LRRC41 10489 leucine rich repeat containing 41 T327 98.59 TRVTRRSTQESLTAG0.35376 0.23695 0.22152 0.27074 0.08571 0.07794 0.07086 0.07817 0.05584 0.07401 0.06707 0.06564 0.28872 0.24245 0.02153 0.03168 0.04264 0.03718 -1.79224 -2.04424
Q15365_qQsHFAMmHGGTGFAGIDSSSPEVk_S3_1Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 S246 100 NQVARQQSHFAMMHG0.23685 0.25486 0.17524 0.22232 0.09826 0.09637 0.09491 0.09651 0.17036 0.12967 0.13578 0.14527 0.43412 0.65345 0.52584 0.4328 0.00645 0.04738 -1.20383 -0.61385
Q15365_qQsHFAmmHGGTGFAGIDSSSPEVk_T12_1Q15365 PCBP1 5093 poly (rC) binding protein 1 T255 82.21 FAMMHGGTGFAGIDS0.29789 0.30998 0.22949 0.27912 0.0963 0.07223 0.07809 0.08221 0.10023 0.11007 0.09271 0.10101 0.29453 0.36187 0.02144 0.07737 0.01093 0.00223 -1.76352 -1.46644
Q15418_gFsFVATGLMEDDGkPR_S3_1 Q15418 RPS6KA1 6195 ribosomal protein S6 kinase A1 S380 100 HQLFRGFSFVATGLM0.23109 0.2466 0.21356 0.23041 0.1056 0.07079 0.10698 0.09446 0.06374 0.08703 0.07358 0.07478 0.40995 0.32456 0.1313 0.66671 0.00087 0.00018 -1.28649 -1.62342
Q15424_sVVsFDkVk_S4_1 Q15424 SAFB 6294 scaffold attachment factor B S604 100 REKRSVVSFDKVKEP0.20229 0.22606 0.24144 0.22327 0.1598 0.14 0.1843 0.16137 0.08804 0.10101 0.103 0.09735 0.72275 0.43603 0.85614 0.29022 0.02253 0.00052 -0.46843 -1.1975
Q15643_sVPNTPLRPNQQsVVNSSFSELFVk_S1_S13_2Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842.S185498.23;86.23WLGGGSKSVPNTPLR.PLRPNQQSVVNSSFS0.22639 0.24019 0.17876 0.21512 0.12756 0.11492 0.0833 0.10859 0.11195 0.07576 0.04395 0.07722 0.50482 0.35897 0.1522 0.94594 0.00949 0.007 -0.98617 -1.47805
Q15643_sVPNTPLRPNQQsVVNSSFSELFVk_S1_T5_2Q15643 TRIP11 9321 thyroid hormone receptor interactor 11 S1842.T1846100;99.9 WLGGGSKSVPNTPLR.GSKSVPNTPLRPNQQ0.33016 0.30082 0.24725 0.29274 0.1177 0.12862 0.10844 0.11825 0.08824 0.07912 0.04156 0.06964 0.40395 0.23789 0.04757 0.5144 0.01476 0.00137 -1.30775 -2.07164
Q15691_kPLTSSSAAPQRPIsTQR_S15_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1S165 91.6 AAPQRPISTQRTAAA0.1999 0.22167 0.21765 0.21308 0.119 0.11192 0.12048 0.11713 0.11684 0.13126 0.1147 0.12093 0.54973 0.56755 0.00256 0.75343 0.0018 0.00041 -0.86321 -0.81718
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S15_T16_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1S165.T166 50;50 AAPQRPISTQRTAAA.APQRPISTQRTAAAP0.36849 0.38871 0.45314 0.40345 0.11542 0.06219 0.08996 0.08919 0.06098 0.1121 0.08773 0.08693 0.22107 0.21548 0.01606 0.50136 0.00121 0.00043 -2.17741 -2.21441
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S5_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1S155 74.52 KPKKPLTSSSAAPQR0.32997 0.32225 0.33521 0.32914 0.08019 0.04792 0.07254 0.06688 0.06423 0.0845 0.07027 0.073 0.2032 0.22179 0.00152 0.56363 0.00037 3.5E-06 -2.29906 -2.17271
Q15691_kPLTsSSAAPQRPISTQR_S5_S6_1 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1S155.S156 45.41;45.41KPKKPLTSSSAAPQR.PKKPLTSSSAAPQRP0.31788 0.33241 0.34355 0.33128 0.08205 0.08205 0.08988 0.08466 0.07056 0.11345 0.0857 0.0899 0.25556 0.27138 0.00961 0.51857 0.00027 7.8E-05 -1.96829 -1.88162
Q15691_kPLtSSSAAPQRPIsTQR_T4_S15_T16_2 Q15691 MAPRE1 22919 microtubule associated protein RP/EB family member 1T154.S165.T16694.17;50;50NKPKKPLTSSSAAPQ.AAPQRPISTQRTAAA.APQRPISTQRTAAAP0.33373 0.25813 0.26056 0.28414 0.09446 0.08986 0.06662 0.08365 0.15505 0.11297 0.09102 0.11968 0.29438 0.4212 0.3038 0.72903 0.00158 0.00615 -1.76423 -1.24741
Q15910_gRLPNNSsRPSTPTINVLESk_S11_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS366 91.1 PNNSSRPSTPTINVL0.23474 0.18345 0.24947 0.22255 0.12933 0.15645 0.17191 0.15256 0.11899 0.10157 0.11587 0.11215 0.68552 0.5039 0.47543 0.13403 0.04112 0.00596 -0.54474 -0.98878
Q15910_gRLPNNSSRPsTPTINVLESk_T12_1 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitT367 87.54 NNSSRPSTPTINVLE0.19987 0.22346 0.22686 0.21673 0.14049 0.131 0.19398 0.15516 0.10793 0.13471 0.13219 0.12494 0.71589 0.57649 0.91351 0.99386 0.04491 0.00159 -0.48218 -0.79463
Q15910_lPNNSsRPsTPTINVLESk_S5_S6_S9_T10_2Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.S363.S366.T36750;50;49.29;49.3RGRLPNNSSRPSTPT.GRLPNNSSRPSTPTI.PNNSSRPSTPTINVL.NNSSRPSTPTINVLE0.21457 0.22552 0.2381 0.22606 0.1103 0.14784 0.13602 0.13139 0.13814 0.13459 0.08177 0.11817 0.5812 0.52273 0.00682 0.24425 0.00377 0.00517 -0.7829 -0.93587
Q15910_lPNNSsRPsTPTINVLESk_S5_T10_2 Q15910 EZH2 2146 enhancer of zeste 2 polycomb repressive complex 2 subunitS362.T367 87.72;78.41RGRLPNNSSRPSTPT.NNSSRPSTPTINVLE0.35048 0.29191 0.27765 0.30668 0.12882 0.1916 0.16964 0.16336 0.23587 0.18605 0.15399 0.19197 0.53266 0.62596 0.3311 0.93326 0.0077 0.02453 -0.9087 -0.67585
Q16513_sLPFSENVSAVQk_S5_1 Q16513 PKN2 5586 protein kinase N2 S25 99.9 DSRSLPFSENVSAVQ0.2388 0.23466 0.25483 0.24276 0.14501 0.17113 0.11989 0.14534 0.07155 0.09238 0.06943 0.07779 0.5987 0.32042 0.70838 0.82689 0.00369 6.6E-05 -0.74011 -1.64195
Q1MSJ5_lQRPPsVDSIIR_S6_1 Q1MSJ5 CSPP1 79848 centrosome and spindle pole associated protein 1 S901 100 SKLQRPPSVDSIIRS0.19586 0.24925 0.18016 0.20842 0.13416 0.11508 0.16066 0.13663 0.06421 0.11685 0.09107 0.09071 0.65556 0.43523 0.98211 0.69124 0.04402 0.01039 -0.60921 -1.20016
Q2KHT3_sRsWVGGGHGk_S3_1 Q2KHT3 CLEC16A 23274 C-type lectin domain family 16 member A S7 92.03 MFGRSRSWVGGGHG0.24203 0.24371 0.20308 0.22961 0.19323 0.12551 0.13303 0.15059 0.16582 0.16397 0.11958 0.14979 0.65585 0.65238 0.17594 0.87086 0.03502 0.01656 -0.60856 -0.61622
Q2M2I8_tsQQNVYNPSEGSTWNPFDDDNFSk_T1_S2_1Q2M2I8 AAK1 22848 AP2 associated kinase 1 T681.S682 50;50 TPSGSPRTSQQNVYN.PSGSPRTSQQNVYNP0.26123 0.2854 0.20781 0.25148 0.13953 0.1793 0.15314 0.15732 0.07776 0.15902 0.08064 0.10581 0.6256 0.42075 0.76743 0.85153 0.02157 0.0143 -0.67669 -1.24897
Q3V6T2_rTsIHDFLTk_T2_S3_1 Q3V6T2 CCDC88A 55704 coiled-coil domain containing 88A T1819.S182050;50 AEGTTRRTSIHDFLT.EGTTRRTSIHDFLTK0.26354 0.22623 0.21228 0.23402 0.15484 0.13761 0.15222 0.14822 0.07884 0.08503 0.07959 0.08115 0.63339 0.34679 0.78352 0.03195 0.00612 0.00901 -0.65883 -1.52788
Q4KMP7_qQPPLGPSSsLLSLPGLk_S10_1 Q4KMP7 TBC1D10B 26000 TBC1 domain family member 10B S658 93.21 PPLGPSSSLLSLPGL0.29773 0.26973 0.22123 0.2629 0.17253 0.12268 0.15998 0.15173 0.09146 0.1389 0.1042 0.11152 0.57716 0.42421 0.43381 0.5738 0.01447 0.00462 -0.79296 -1.23716
Q53ET0_qFSPTmsPTLSSITQGVPLDTSk_S3_1 Q53ET0 CRTC2 200186 CREB regulated transcription coactivator 2 S456 99.92 QQLPKQFSPTMSPTL0.28484 0.30308 0.22966 0.27252 0.15811 0.08618 0.19312 0.1458 0.10216 0.20702 0.1713 0.16016 0.53501 0.58769 0.37972 0.67918 0.03004 0.04128 -0.90236 -0.76688
Q53QZ3_nHsQHILk_S3_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S64 100 SRHRRNHSQHILKDV0.20556 0.20194 0.1803 0.19594 0.12096 0.10236 0.13535 0.11956 0.09838 0.15729 0.14303 0.1329 0.61019 0.67829 0.24597 0.32988 0.00351 0.03149 -0.71268 -0.56003
Q53QZ3_sMILTDVGk_S1_1 Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase activating protein 15 S43 100 DRLSQSKSMILTDVG0.3316 0.3075 0.26075 0.29995 0.14398 0.12986 0.14751 0.14045 0.06028 0.08629 0.0787 0.07509 0.46823 0.25034 0.41706 0.24236 0.00176 0.00053 -1.09471 -1.99805
Q58A45_rRSHTPNPAsYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S16_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S374 49.64 ASYMVPSSASTSVNN0.30444 0.25447 0.21725 0.25872 0.17493 0.18098 0.14468 0.16686 0.15757 0.12231 0.11899 0.13296 0.64496 0.51392 0.10759 0.38551 0.0293 0.01105 -0.63271 -0.9604
Q58A45_rRSHtPNPASYMVPSSASTSVNNPVSQTPSSGQVIQk_S3_T5_1Q58A45 PAN3 255967 PAN3 poly (A) specific ribonuclease subunit S361.T363 49.49;49.49SPAPRRRSHTPNPAS.APRRRSHTPNPASYM0.2953 0.28083 0.21718 0.26444 0.1618 0.16814 0.13392 0.15462 0.16167 0.1259 0.13301 0.14019 0.58471 0.53015 0.11833 0.3438 0.01378 0.00923 -0.77421 -0.91553
Q5HYJ3_lESkPSNGDSSsINQSADSGGTDNFVLISQLk_S12_1Q5HYJ3 FAM76B 143684 family with sequence similarity 76 member B S233 63.83 PSNGDSSSINQSADS0.26653 0.24916 0.22484 0.24684 0.15019 0.14611 0.20231 0.1662 0.09084 0.13324 0.09114 0.10507 0.67332 0.42567 0.99758 0.84833 0.02073 0.00158 -0.57063 -1.23219
Q5JRA6_wSAEASGkPSPSDPGSGTATmmNSSSRGssPTR_S26_S29_S30_2Q5JRA6 MIA3 375056 MIA family member 3, ER export factor S1741.S1744.S174552.41;45.63;49.5ATMMNSSSRGSSPTR.MNSSSRGSSPTRVLD.NSSSRGSSPTRVLDE0.22514 0.25672 0.21565 0.2325 0.15307 0.18323 0.13495 0.15709 0.17956 0.14798 0.14806 0.15853 0.67563 0.68185 0.47253 0.83552 0.01589 0.01044 -0.56571 -0.55248
Q5JTD0_gsPEEELPLPAFEk_S2_1 Q5JTD0 TJAP1 93643 tight junction associated protein 1 S300 100 SLGTARGSPEEELPL0.17563 0.21243 0.19513 0.1944 0.1094 0.14592 0.14883 0.13472 0.08959 0.11637 0.1036 0.10319 0.69301 0.5308 0.69007 0.69242 0.02265 0.00227 -0.52905 -0.91376
Q5M775_rAsSEDTLNkPGSTAASGVVR_S3_S4_1 Q5M775 SPECC1 92521 sperm antigen with calponin homology and coiled-coil domains 1S54.S55 49.67;49.67LSRLKRASSEDTLNK.SRLKRASSEDTLNKP0.24331 0.2005 0.19149 0.21177 0.15635 0.16393 0.15334 0.15787 0.11041 0.12796 0.11145 0.11661 0.74551 0.55064 0.86359 0.22455 0.02972 0.00496 -0.42369 -0.86081
Q5PRF9_sMsLIPTSPQVPGEWPSPEELGAR_S3_1 Q5PRF9 SAMD4B 55095 sterile alpha motif domain containing 4B S238 87.73 SPLKRSMSLIPTSPQ0.24107 0.24279 0.25848 0.24745 0.21055 0.1052 0.12163 0.14579 0.133 0.16218 0.17623 0.15714 0.58919 0.63503 0.05221 0.31821 0.03755 0.00288 -0.7632 -0.6551
Q5QP82_tTsSSDLTTSSSSSGPR_S3_1 Q5QP82 DCAF10 79269 DDB1 and CUL4 associated factor 10 S349 76.84 LRARRTTSSSDLTTS0.17817 0.25947 0.23868 0.22544 0.12557 0.09099 0.15458 0.12371 0.07935 0.14237 0.13567 0.11913 0.54876 0.52843 0.45364 0.80349 0.02907 0.02799 -0.86575 -0.92023
Q5T200_skLsPSPSLR_S1_1 Q5T200 ZC3H13 23091 zinc finger CCCH-type containing 13 S204 72.87 VSPEVVRSKLSPSPS0.22153 0.20069 0.22809 0.21677 0.15516 0.15885 0.17012 0.16138 0.16855 0.16076 0.14471 0.158 0.74446 0.7289 0.03572 0.83873 0.00898 0.00561 -0.42573 -0.45621
Q5TGY3_kAsGTYAGPPTSALPAQR_S3_1 Q5TGY3 AHDC1 27245 AT-hook DNA binding motif containing 1 S868 100 RPESRKASGTYAGPP0.22656 0.2449 0.24853 0.24 0.15733 0.19458 0.18009 0.17733 0.10883 0.1137 0.122 0.11484 0.73889 0.47851 0.97474 0.48455 0.00807 8.9E-05 -0.43656 -1.06337
Q5VT52_nTGVsPASRPSPGTPTSPSNLTSGLk_S5_1 Q5VT52 RPRD2 23248 regulation of nuclear pre-mRNA domain containing 2 S473 87.74 VMKNTGVSPASRPSP0.22497 0.20389 0.17714 0.202 0.13061 0.12898 0.15722 0.13894 0.09725 0.12864 0.13627 0.12072 0.6878 0.59761 0.70421 0.85341 0.01909 0.01127 -0.53993 -0.74272
Q5VZ89_rSsLYGIAk_S3_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C S1184 100 DLRNKRSSLYGIAKV0.25048 0.22568 0.21695 0.23104 0.15624 0.12775 0.18715 0.15705 0.08121 0.10712 0.0849 0.09107 0.67975 0.3942 0.97693 0.78719 0.02043 0.00041 -0.55693 -1.34299
Q5VZ89_sTsLSALVR_T2_1 Q5VZ89 DENND4C 55667 DENN domain containing 4C T1324 93.75 RTHKERSTSLSALVR0.32605 0.22968 0.28267 0.27947 0.14596 0.11442 0.18216 0.14751 0.09415 0.11678 0.16372 0.12488 0.52783 0.44686 0.40764 0.70174 0.01791 0.01108 -0.92186 -1.1621
Q641Q2_kTsLFEEDEEDDLFAIAk_T2_S3_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A T662.S663 50;50 EAKAVKKTSLFEEDE.AKAVKKTSLFEEDEE0.18691 0.22137 0.15723 0.1885 0.10373 0.13192 0.12678 0.12081 0.11589 0.10385 0.06679 0.09551 0.64089 0.50668 0.03139 0.77714 0.04934 0.0172 -0.64186 -0.98084
Q641Q2_stGVFQDEELLFSHk_S1_1 Q641Q2 WASHC2A 387680 WASH complex subunit 2A S836 95.49 DPDAHPKSTGVFQDE0.21806 0.22549 0.20605 0.21654 0.10759 0.11525 0.10378 0.10887 0.11478 0.11266 0.07698 0.10148 0.5028 0.46863 0.01626 0.35144 0.00031 0.00104 -0.99193 -1.09347
Q66K74_fLREPVVTPQDLEGPGRAEsk_S20_1 Q66K74 MAP1S 55201 microtubule associated protein 1S S472 100 EGPGRAESKESVGSR0.19826 0.20267 0.19957 0.20017 0.11817 0.1134 0.14616 0.12591 0.09696 0.13078 0.08312 0.10362 0.62903 0.51766 0.40898 0.01692 0.00196 0.02009 -0.66879 -0.94992
Q68CZ2_kLsLGQYDNDAGGQLPFSk_S3_1 Q68CZ2 TNS3 64759 tensin 3 S776 100 GGRLRKLSLGQYDND0.21765 0.18329 0.19035 0.1971 0.15306 0.15736 0.13143 0.14729 0.13766 0.1363 0.13068 0.13488 0.74727 0.68432 0.19534 0.07973 0.01953 0.00434 -0.4203 -0.54725
Q68EM7_nNSQIASGQNQPQAAAGSHQLSMGQPHNAAGPSPHtLR_S22_1Q68EM7 ARHGAP17 55114 Rho GTPase activating protein 17 S614 84.67 AAGSHQLSMGQPHNA0.25333 0.22939 0.27035 0.25102 0.11654 0.16142 0.17237 0.15011 0.07886 0.11036 0.16424 0.11782 0.598 0.46936 0.67462 0.37022 0.00834 0.0085 -0.74179 -1.09123
Q69YH5_nARksPLAQDSPSQGSPALYR_S5_1 Q69YH5 CDCA2 157313 cell division cycle associated 2 S120 100 NIKNARKSPLAQDSP0.19625 0.20353 0.18328 0.19435 0.17186 0.13195 0.12128 0.1417 0.10792 0.15347 0.12539 0.12892 0.72909 0.66336 0.44946 0.33232 0.03315 0.0108 -0.45583 -0.59213
Q6ICG6_nNRPAFFsPSLkR_S8_1 Q6ICG6 KIAA0930 23313 KIAA0930 S304 89.3 NNRPAFFSPSLKRKV0.20694 0.16359 0.17781 0.18278 0.12242 0.15086 0.13668 0.13665 0.11732 0.10127 0.15476 0.12445 0.74762 0.68087 0.24075 0.78639 0.03837 0.04559 -0.41962 -0.55455
Q6KC79_gSRPPLILQSQSLPcSsPR_S17_1 Q6KC79 NIPBL 25836 NIPBL, cohesin loading factor S306 90.47 SQSLPCSSPRDVPPD0.22403 0.19935 0.2266 0.21666 0.14882 0.14137 0.18966 0.15995 0.07996 0.09885 0.10993 0.09625 0.73825 0.44423 0.69679 0.99261 0.03078 0.00062 -0.43782 -1.17061
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S151 93.83 SLGQSAPSLTAGLKE0.21358 0.15479 0.18267 0.18368 0.12202 0.12026 0.14634 0.12954 0.07571 0.11753 0.09516 0.09613 0.70526 0.52336 0.97855 0.67231 0.04607 0.01368 -0.50378 -0.93411
Q6P0Q8_nQSLGQsAPSLTAGLk_S3_S7_S10_1 Q6P0Q8 MAST2 23139 microtubule associated serine/threonine kinase 2 S144.S148.S15133.33;33.33;33.33LVRMRNQSLGQSAPS.RNQSLGQSAPSLTAG.SLGQSAPSLTAGLKE0.19181 0.17012 0.16916 0.17703 0.12509 0.12545 0.13736 0.1293 0.07412 0.12154 0.08587 0.09384 0.73037 0.5301 0.85967 0.42404 0.00478 0.00661 -0.45331 -0.91568
Q6PFW1_tLHsPPLQLQQR_S4_1 Q6PFW1 PPIP5K1 9677 diphosphoinositol pentakisphosphate kinase 1 S1152 100 SPPRTLHSPPLQLQQ0.20169 0.24069 0.19273 0.2117 0.11089 0.0972 0.15392 0.12067 0.10886 0.13341 0.11803 0.1201 0.57 0.56731 0.24501 0.38273 0.01566 0.00501 -0.81096 -0.81779
Q6PKG0_aVtPVPTkTEEVSNLk_T3_1 Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 T526 99.97 PGSPRAVTPVPTKTE0.16947 0.23008 0.18705 0.19553 0.11837 0.11926 0.13961 0.12575 0.1098 0.13473 0.10432 0.11628 0.64309 0.5947 0.20363 0.4253 0.02241 0.01745 -0.63691 -0.74976
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVR_S3_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 96.45 EGRKRCPSQSSSRPA0.20157 0.16372 0.21598 0.19376 0.10793 0.13038 0.14859 0.12897 0.11983 0.09662 0.10615 0.10753 0.66563 0.555 0.19659 0.3149 0.02942 0.00709 -0.58721 -0.84945
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S3_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 66.03 EGRKRCPSQSSSRPA0.21313 0.23045 0.20744 0.21701 0.12917 0.10173 0.12168 0.11753 0.10843 0.12955 0.11484 0.11761 0.54158 0.54197 0.02502 0.89915 0.00085 0.00044 -0.88474 -0.88373
Q6PKG0_cPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S3_S5_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056.S105840.91;40.91EGRKRCPSQSSSRPA.RKRCPSQSSSRPAAM0.24414 0.18358 0.22128 0.21634 0.10328 0.10768 0.10252 0.10449 0.11801 0.11305 0.11277 0.11461 0.48301 0.52977 0.03405 0.0184 0.02326 0.02788 -1.04986 -0.91656



Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S4_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056 60.67 EGRKRCPSQSSSRPA0.22763 0.18598 0.20393 0.20585 0.10949 0.13475 0.13905 0.12776 0.10844 0.14856 0.121 0.126 0.62066 0.6121 0.17516 0.98198 0.00678 0.00915 -0.68813 -0.70815
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S4_S6_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1056.S1058.S1059.S106024.61;24.61;24.61;24.61EGRKRCPSQSSSRPA.RKRCPSQSSSRPAAM.KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.22806 0.20505 0.18975 0.20762 0.10989 0.13018 0.15991 0.13333 0.12431 0.15073 0.1167 0.13058 0.64216 0.62893 0.2281 0.92324 0.01535 0.0071 -0.639 -0.66904
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S6_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1058.S1059.S106030.58;30.58;30.58RKRCPSQSSSRPAAM.KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.19848 0.19453 0.19264 0.19522 0.10577 0.13586 0.1461 0.12924 0.11088 0.15031 0.10553 0.12224 0.66204 0.62617 0.26051 0.02928 0.0057 0.03382 -0.59501 -0.67538
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAmISQPPTPPTGQPVREDAk_S7_S8_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1059.S106040.15;40.15KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS0.25652 0.19748 0.23617 0.23006 0.10954 0.17152 0.13354 0.1382 0.1443 0.14639 0.13315 0.14128 0.60072 0.61411 0.01591 0.10661 0.02139 0.00755 -0.73522 -0.70342
Q6PKG0_rcPsQSSSRPAAMISQPPTPPTGQPVREDAk_S7_S8_S15_1Q6PKG0 LARP1 23367 La ribonucleoprotein domain family member 1 S1059.S1060.S106729.17;29.17;29.17KRCPSQSSSRPAAMI.RCPSQSSSRPAAMIS.SRPAAMISQPPTPPT0.27448 0.19996 0.23133 0.23526 0.11505 0.15423 0.1536 0.14096 0.14845 0.15571 0.129 0.14439 0.59917 0.61373 0.02126 0.23978 0.02859 0.01687 -0.73897 -0.70432
Q6UUV7_sNPSIQATLNk_S1_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S329 100 SGLQSSRSNPSIQAT0.26094 0.21937 0.19662 0.22564 0.11951 0.12265 0.10124 0.11446 0.12251 0.14547 0.09458 0.12085 0.50728 0.5356 0.06136 0.75815 0.00511 0.01183 -0.97915 -0.90078
Q6UUV7_sNPSIQATLNk_S1_S4_1 Q6UUV7 CRTC3 64784 CREB regulated transcription coactivator 3 S329.S332 50;50 SGLQSSRSNPSIQAT.QSSRSNPSIQATLNK0.34065 0.22343 0.24789 0.27065 0.10284 0.15209 0.09207 0.11567 0.14138 0.12188 0.0975 0.12026 0.42736 0.44432 0.15118 0.22444 0.01822 0.01655 -1.22648 -1.17034
Q6UWD8_rQRPGsPDPEWGLQPR_S6_1 Q6UWD8 C16orf54 283897 chromosome 16 open reading frame 54 S194 100 ARRQRPGSPDPEWGL0.23053 0.21363 0.19694 0.2137 0.14258 0.12998 0.15104 0.1412 0.1509 0.15744 0.16709 0.15848 0.66073 0.74159 0.03076 0.38049 0.00557 0.00686 -0.59786 -0.4313
Q6WKZ4_qGSsLNLFEDVQITEPEAEPESk_S3_S4_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S500.S501 50;50 AVVSRQGSSLNLFED.VVSRQGSSLNLFEDV0.21297 0.19871 0.20551 0.20573 0.14537 0.14511 0.17202 0.15416 0.08868 0.11305 0.11125 0.10433 0.74936 0.5071 0.7756 0.43201 0.00631 0.00033 -0.41628 -0.97966
Q6WKZ4_skNDVLSRsNVcINGNHVYLEQPEAk_S7_S9_1Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S313.S315 50;50 RSKNDVLSRSNVCIN.KNDVLSRSNVCINGN0.30695 0.27274 0.20522 0.26164 0.15253 0.12014 0.08968 0.12078 0.12873 0.12057 0.13676 0.12869 0.46164 0.49184 0.14385 0.04779 0.01575 0.04405 -1.11515 -1.02373
Q6WKZ4_sNVcINGNHVYLEQPEAk_S1_1 Q6WKZ4 RAB11FIP1 80223 RAB11 family interacting protein 1 S315 100 KNDVLSRSNVCINGN0.32592 0.24655 0.23944 0.27064 0.12915 0.15067 0.11007 0.12996 0.09908 0.09354 0.08664 0.09309 0.48021 0.34395 0.08092 0.03312 0.00949 0.022 -1.05825 -1.53973
Q6ZN18_sLsPGAASSSSGDGDGkEGLEEPkGPR_S3_1Q6ZN18 AEBP2 121536 AE binding protein 2 S141 86.03 SDETRSLSPGAASSS0.17796 0.2373 0.21903 0.21143 0.10016 0.16179 0.14282 0.13492 0.14409 0.13857 0.12799 0.13688 0.63813 0.6474 0.01576 0.1351 0.03907 0.01482 -0.64809 -0.62727
Q6ZRV2_lSsATANALYSSNLRDDTk_S3_1 Q6ZRV2 FAM83H 286077 family with sequence similarity 83 member H S1025 90.34 GPRARLSSATANALY0.25977 0.23955 0.20377 0.23436 0.1269 0.07897 0.1176 0.10782 0.10309 0.12719 0.15146 0.12725 0.46007 0.54294 0.01713 0.84208 0.00469 0.00761 -1.12009 -0.88112
Q6ZUJ8_qTDLEITVPIRHsQHLPAk_S13_1 Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S682 100 ITVPIRHSQHLPAKV0.24044 0.17151 0.2419 0.21795 0.13225 0.16603 0.14352 0.14727 0.11916 0.10121 0.10292 0.10776 0.67571 0.49444 0.22229 0.11434 0.0489 0.00998 -0.56553 -1.01615
Q6ZUJ8_sRSPGPPQVDGtPTmSLERPPR_S3_T12_1Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 phosphoinositide-3-kinase adaptor protein 1 S759.T768 44.44;44.44PEVTRSRSPGPPQVD.GPPQVDGTPTMSLER0.20989 0.20319 0.24632 0.2198 0.09968 0.16669 0.12618 0.13085 0.15414 0.15201 0.12164 0.1426 0.59531 0.64877 0.11664 0.76053 0.01975 0.01053 -0.74829 -0.62422
Q7Z333_tkLEPESYLDDMVTcsQIVYNYNPEk_S16_1Q7Z333 SETX 23064 senataxin S353 90.75 LDDMVTCSQIVYNYN0.23529 0.27255 0.23606 0.24797 0.19163 0.11293 0.16299 0.15585 0.0834 0.1044 0.12498 0.10426 0.62851 0.42045 0.59307 0.97622 0.02417 0.00112 -0.67 -1.24999
Q7Z3T8_nEIIQSPISQVPsVEk_S13_1 Q7Z3T8 ZFYVE16 9765 zinc finger FYVE-type containing 16 S946 100 SPISQVPSVEKLSMN0.22851 0.20429 0.20867 0.21382 0.12737 0.18042 0.14188 0.14989 0.11855 0.14015 0.16004 0.13958 0.701 0.65279 0.24477 0.55786 0.0217 0.00625 -0.51251 -0.6153
Q7Z417_dYEIESQNPLASPtNTLLGSAk_T16_1 Q7Z417 NUFIP2 57532 NUFIP2, FMR1 interacting protein 2 T633 90.05 PLASPTNTLLGSAKE0.23765 0.22807 0.19509 0.22027 0.13481 0.11318 0.1723 0.1401 0.15271 0.14981 0.14933 0.15062 0.63603 0.68378 0.15179 0.01331 0.02048 0.03186 -0.65283 -0.54839
Q7Z460_fSFRsQEDLNEPIkR_S5_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S1196 99.28 IEKFSFRSQEDLNEP0.17582 0.20157 0.15734 0.17824 0.11325 0.09409 0.14608 0.11781 0.12472 0.13132 0.11414 0.12339 0.66094 0.69227 0.20095 0.26423 0.03836 0.01635 -0.59742 -0.53059
Q7Z460_sSSSsQESLNRPLSAk_S4_1 Q7Z460 CLASP1 23332 cytoplasmic linker associated protein 1 S558 75.97 QSDRSSSSSQESLNR0.24523 0.19972 0.27074 0.23856 0.15335 0.15006 0.17047 0.15796 0.15911 0.14221 0.1387 0.14667 0.66215 0.61481 0.03728 0.16852 0.05027 0.01333 -0.59478 -0.70179
Q7Z4V5_kRsEGFSMDR_S3_1 Q7Z4V5 HDGFL2 84717 HDGF like 2 S454 99.96 VERTRKRSEGFSMDR0.19644 0.21228 0.19017 0.19963 0.112 0.10586 0.11246 0.11011 0.12206 0.10805 0.08364 0.10458 0.55157 0.5239 0.02873 0.5111 0.00274 0.00187 -0.85838 -0.93265
Q7Z5L9_dTLLALHQHGHsGPFESk_S12_1 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S318 100 ALHQHGHSGPFESKF0.44037 0.43635 0.27402 0.38358 0.07874 0.0594 0.06112 0.06642 0.06579 0.06454 0.07039 0.06691 0.17316 0.17443 0.00051 0.00211 0.0273 0.02855 -2.52983 -2.51928
Q7Z5L9_rNsNsPPSPSSMNQR_S3_S5_2 Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 S455.S457 99.99;92.69HSTTRRNSNSPPSPS.TTRRNSNSPPSPSSM0.18118 0.17549 0.17125 0.17597 0.12118 0.14134 0.13195 0.13149 0.12205 0.11528 0.11175 0.11636 0.74723 0.66126 0.07808 0.9505 0.00238 0.00014 -0.42038 -0.59671
Q7Z6P3_tPPGVTFSAk_T1_1 Q7Z6P3 RAB44 401258 RAB44, member RAS oncogene family T434 99.77 DPDGAPRTPPGVTFS0.14141 0.2042 0.14534 0.16365 0.08038 0.08379 0.10971 0.09129 0.0876 0.0914 0.04706 0.07536 0.55785 0.46047 0.11885 0.65614 0.03162 0.0235 -0.84204 -1.11882
Q86XR8_rSPskPTLAYPESNSR_S4_1 Q86XR8 CEP57 9702 centrosomal protein 57 S55 81.98 SDLRRSPSKPTLAYP0.20604 0.23625 0.2089 0.21706 0.16489 0.17096 0.14398 0.15994 0.14005 0.12701 0.13265 0.13324 0.73687 0.61383 0.24013 0.26636 0.01064 0.00126 -0.44053 -0.70408
Q86YV5_gsGHWLPAAGLAGNR_S2_1 Q86YV5 PRAG1  157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S889 100 LEKAFKGSGHWLPAA0.3302 0.34399 0.34902 0.34107 0.16883 0.13727 0.18209 0.16273 0.10747 0.14979 0.13467 0.13065 0.47712 0.38305 0.22158 0.34226 0.00025 0.0001 -1.06758 -1.38441
Q86YV5_sAsFAFEFPk_S1_S3_1 Q86YV5 PRAG1  157285 PEAK1 related, kinase-activating pseudokinase 1 S694.S696 50;50 VGTGMSKSASFAFEF.TGMSKSASFAFEFPK0.26723 0.26152 0.20361 0.24412 0.16946 0.1067 0.1672 0.14779 0.06464 0.08804 0.08173 0.07814 0.6054 0.32009 0.77095 0.21169 0.02903 0.00151 -0.72403 -1.64347
Q8IV53_kLPEPEPQPLsLPSLQNASSLDATSSSk_S11_S19_1Q8IV53 DENND1C 79958 DENN domain containing 1C S619.S627 42.35;42.35EPEPQPLSLPSLQNA.LPSLQNASSLDATSS0.21548 0.19178 0.20718 0.20481 0.12829 0.15704 0.14037 0.1419 0.08315 0.08672 0.10881 0.0929 0.69285 0.45356 0.85759 0.85627 0.0044 0.00046 -0.52938 -1.14063
Q8IW52_kRLsTIDELDELFPSR_S4_1 Q8IW52 SLITRK4 139065 SLIT and NTRK like family member 4 S741 92.41 VDTRKRLSTIDELDE0.22351 0.29609 0.24002 0.25321 0.16857 0.11748 0.15331 0.14645 0.07405 0.1112 0.06804 0.08443 0.57839 0.33343 0.582 0.5482 0.01611 0.00281 -0.78988 -1.58453
Q8IWC1_sAsTEkLEQGTSALIR_S3_T4_1 Q8IWC1 MAP7D3 79649 MAP7 domain containing 3 S185.T186 49.62;49.62TANKRSASTEKLEQG.ANKRSASTEKLEQGT0.20842 0.26852 0.28701 0.25465 0.13688 0.1486 0.16132 0.14893 0.09716 0.14779 0.1199 0.12162 0.58486 0.47758 0.43168 0.55169 0.01294 0.00883 -0.77384 -1.06618
Q8IYM9_sSGFAFDPSVNYSk_S1_S2_1 Q8IYM9 TRIM22 10346 tripartite motif containing 22 S383.S384 50;50 SSLNKRKSSGFAFDP.SLNKRKSSGFAFDPS0.3248 0.24327 0.19398 0.25402 0.06754 0.07579 0.06453 0.06929 0.03632 0.0482 0.04803 0.04418 0.27276 0.17393 0.05564 0.02104 0.0085 0.03037 -1.87429 -2.52345
Q8N122_sVSsYGNIR_S4_1 Q8N122 RPTOR 57521 regulatory associated protein of MTOR complex 1 S722 95.4 PRLRSVSSYGNIRAV0.23654 0.23155 0.25115 0.23975 0.17379 0.15835 0.15372 0.16195 0.09498 0.12564 0.09966 0.10676 0.67552 0.44529 0.83292 0.55111 0.00077 0.00029 -0.56593 -1.16717
Q8N1G0_tQSsLVEAFNk_S3_1 Q8N1G0 ZNF687 57592 zinc finger protein 687 S495 93.18 TVISRTQSSLVEAFN0.24213 0.27694 0.18528 0.23478 0.11595 0.14637 0.15716 0.13982 0.04899 0.09928 0.09718 0.08181 0.59554 0.34846 0.93943 0.54867 0.03206 0.00817 -0.74772 -1.52093
Q8N4C8_gTPkPPGPPAQPPGPPNASsNPDLRR_S20_1Q8N4C8 MINK1 50488 misshapen like kinase 1 S733 91.79 PGPPNASSNPDLRRS0.22027 0.26294 0.20489 0.22936 0.17242 0.15279 0.16961 0.16494 0.11018 0.16781 0.1014 0.12647 0.71911 0.55139 0.81665 0.82015 0.02493 0.01919 -0.47572 -0.85887
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S1_S2_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S337.S338 47.69;47.69ETPVSAKSSRSQLDL.TPVSAKSSRSQLDLF0.24476 0.22365 0.22903 0.23248 0.13715 0.08823 0.11007 0.11182 0.05056 0.082 0.06135 0.06464 0.48097 0.27803 0.36866 0.64057 0.00147 0.00012 -1.05597 -1.84667
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S1_S2_S4_1Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S337.S338.S34033.33;33.33;33.33ETPVSAKSSRSQLDL.TPVSAKSSRSQLDLF.VSAKSSRSQLDLFDD0.19281 0.22707 0.24348 0.22112 0.1207 0.08546 0.1004 0.10219 0.06699 0.07772 0.08574 0.07682 0.46213 0.3474 0.14699 0.23395 0.00277 0.00081 -1.11363 -1.52535
Q8N6H7_ssRSQLDLFDDVGTFASGPPk_S2_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S338 86.66 TPVSAKSSRSQLDLF0.23966 0.232 0.24717 0.23961 0.16492 0.14352 0.1302 0.14621 0.10553 0.12343 0.10367 0.11088 0.6102 0.46274 0.28326 0.65109 0.00106 7.4E-05 -0.71264 -1.11171
Q8N6H7_sSRsQLDLFDDVGTFASGPPk_S4_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S340 88.33 VSAKSSRSQLDLFDD0.22452 0.25895 0.26011 0.24786 0.13873 0.11599 0.13893 0.13122 0.07294 0.10532 0.09736 0.09187 0.5294 0.37067 0.41514 0.82076 0.00111 0.00051 -0.91756 -1.43179
Q8N6H7_sSVSHsVLSEMQVIEQETPVSAk_S6_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S319 87.46 SRSSVSHSVLSEMQV0.28711 0.35848 0.34305 0.32954 0.21466 0.16893 0.19989 0.19449 0.1126 0.08998 0.06843 0.09033 0.59019 0.27412 0.51785 0.51409 0.00613 0.00068 -0.76076 -1.86713
Q8N6H7_sSVsHSVLSEMQVIEQETPVSAk_S9_1 Q8N6H7 ARFGAP2 84364 ADP ribosylation factor GTPase activating protein 2 S322 80.14 SVSHSVLSEMQVIEQ0.26339 0.30802 0.25246 0.27463 0.20151 0.13131 0.15824 0.16369 0.04449 0.0682 0.04656 0.05308 0.59603 0.19329 0.93727 0.33213 0.014 0.00029 -0.74654 -2.37114
Q8NDD1_sASSFFk_S1_1 Q8NDD1 C1orf131 128061 chromosome 1 open reading frame 131 S86 100 LIRGQRKSASSFFKE0.29472 0.2974 0.24764 0.27992 0.10663 0.1056 0.10934 0.10719 0.07549 0.10342 0.08372 0.08755 0.38293 0.31275 0.06886 0.41644 0.00044 0.00045 -1.38485 -1.67691
Q8NDI1_sQQsSGRTSGSDDPGIcSNTDSTQAQVLLGk_T8_S9_1Q8NDI1 EHBP1 23301 EH domain binding protein 1 T663.S664 47.14;47.14SQQSSGRTSGSDDPG.QQSSGRTSGSDDPGI0.17202 0.17487 0.19732 0.1814 0.11932 0.13456 0.15595 0.13661 0.1341 0.12426 0.15161 0.13666 0.75308 0.75334 0.2404 0.99967 0.0281 0.01674 -0.40912 -0.40862
Q8NI08_rkStcSYYEDEDEEVLPVLRPHSALLENmHIEQLAR_S3_T4_1Q8NI08 NCOA7 135112 nuclear receptor coactivator 7 S760.T761 40.84;40.84EEAKRRKSTCSYYED.EAKRRKSTCSYYEDE0.23983 0.35211 0.31612 0.30269 0.13269 0.12766 0.15263 0.13766 0.07852 0.10127 0.07589 0.08523 0.45479 0.28157 0.26795 0.11188 0.00829 0.00309 -1.13672 -1.82843
Q8TC07_kDSSsVVEWTQAPk_S5_1 Q8TC07 TBC1D15 64786 TBC1 domain family member 15 S72 89.51 YARKDSSSVVEWTQA0.21641 0.21513 0.18459 0.20538 0.12399 0.12691 0.14068 0.13053 0.08111 0.08549 0.09631 0.08764 0.63554 0.4267 0.64538 0.31742 0.00297 0.00049 -0.65395 -1.22869
Q8TDB6_aASPPLkGsVSSEASELDkk_S9_1 Q8TDB6 DTX3L 151636 deltex E3 ubiquitin ligase 3L S545 87.66 ASPPLKGSVSSEASE0.23829 0.18796 0.28402 0.23676 0.09435 0.09007 0.12479 0.10307 0.08646 0.08896 0.09635 0.09059 0.43533 0.38262 0.10068 0.02269 0.01096 0.03292 -1.19983 -1.386
Q8TDZ2_lSsLNLTPDPEMEPPPkPPR_S2_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S817.S818 49.95;49.95SPERQRLSSLNLTPD.PERQRLSSLNLTPDP0.16573 0.17915 0.19787 0.18092 0.1267 0.08948 0.14515 0.12044 0.0874 0.11171 0.11208 0.10373 0.66574 0.57334 0.56844 0.86821 0.0326 0.00338 -0.58697 -0.80253
Q8TDZ2_lsSLNLTPDPEMEPPPkPPR_S3_1 Q8TDZ2 MICAL1 64780 microtubule associated monooxygenase, calponin and LIM domain containing 1S818 88.92 PERQRLSSLNLTPDP0.17558 0.18463 0.18676 0.18232 0.12373 0.09744 0.13565 0.11894 0.07562 0.09986 0.08033 0.08527 0.65235 0.4677 0.67397 0.35179 0.00579 0.00029 -0.61628 -1.09636
Q8TE77_rQsFAVLR_S3_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S37 100 SRLQRRQSFAVLRGA0.19041 0.21657 0.19246 0.19981 0.12601 0.0951 0.11533 0.11215 0.06903 0.10656 0.08387 0.08649 0.56125 0.43284 0.37537 0.74416 0.00209 0.00119 -0.83327 -1.20808
Q8TE77_sRQsVVTLQGSAVVANR_S4_1 Q8TE77 SSH3 54961 slingshot protein phosphatase 3 S602 97.41 PALKSRQSVVTLQGS0.29297 0.29979 0.20817 0.26698 0.12836 0.08205 0.07566 0.09536 0.03513 0.04315 0.03303 0.0371 0.35717 0.13898 0.18483 0.02163 0.00711 0.01524 -1.4853 -2.84703
Q8WTW3_vktQEIIPTQAk_T3_1 Q8WTW3 COG1 9382 component of oligomeric golgi complex 1 T657 100 RKQGKVKTQEIIPTQ0.2217 0.23701 0.18196 0.21355 0.1543 0.14522 0.15133 0.15028 0.12842 0.11142 0.07218 0.104 0.70373 0.48702 0.2167 0.98491 0.01899 0.0094 -0.50691 -1.03794
Q8WWI1_rRsQFFEQGSSDSVVPDLPVPTISAPSR_S3_1Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain 7 S1197 97.74 LKNLKRRSQFFEQGS0.27633 0.27212 0.24691 0.26512 0.14108 0.15238 0.15282 0.14876 0.10194 0.12166 0.11605 0.11322 0.5611 0.42704 0.29053 0.57919 0.00031 0.00015 -0.83367 -1.22755
Q8WWM7_gPPQsPVFEGVYNNSR_S5_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S111 100 TGKGPPQSPVFEGVY0.23236 0.20888 0.22961 0.22361 0.13533 0.16416 0.19038 0.16329 0.1606 0.16404 0.13537 0.15334 0.73023 0.68572 0.23615 0.8041 0.02631 0.00385 -0.45357 -0.54431
Q8WWM7_lQPSSsPENSLDPFPPR_S5_S6_1 Q8WWM7 ATXN2L 11273 ataxin 2 like S558.S559 49.89;49.89QFKLQPSSSPENSLD.FKLQPSSSPENSLDP0.2524 0.22336 0.25421 0.24332 0.18268 0.14054 0.1995 0.17424 0.08454 0.11337 0.11255 0.10349 0.7161 0.42532 0.84486 0.94648 0.02672 0.00053 -0.48178 -1.23339
Q8WWW0_dRPsPESTLTVTFSQNVckPVEETQRPPTLQEIk_S4_1Q8WWW0 RASSF5 83593 Ras association domain family member 5 S182 61.26 GLSRDRPSPESTLTV0.17569 0.20978 0.19698 0.19415 0.09071 0.09713 0.09303 0.09362 0.1466 0.11796 0.11803 0.12753 0.48221 0.65687 0.43956 0.95814 0.00058 0.00843 -1.05226 -0.60632
Q8WXE0_sGEQIFTQDVRPEQLLEGk_S1_1 Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S471 100 RPLANCRSGEQIFTQ0.23341 0.22194 0.19688 0.21741 0.12572 0.15232 0.15187 0.1433 0.1281 0.10557 0.10527 0.11298 0.65913 0.51965 0.12231 0.65892 0.00598 0.00137 -0.60136 -0.94438
Q8WXE0_sHsLSRPGPTEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_S3_S5_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 S800.S802 45.23;45.23RPKRRSHSLSRPGPT.KRRSHSLSRPGPTEG0.24871 0.25766 0.27883 0.26173 0.16309 0.20586 0.19205 0.187 0.18568 0.20055 0.13103 0.17242 0.71447 0.65876 0.00919 0.30291 0.01089 0.01765 -0.48506 -0.60217
Q8WXE0_sHSLsRPGPTEGDAEGEAEGPVGSTLGSYATLTR_T10_1Q8WXE0 CASKIN2 57513 CASK interacting protein 2 T807 67.06 SLSRPGPTEGDAEGE0.17749 0.21848 0.20468 0.20022 0.12928 0.1599 0.12695 0.13871 0.11633 0.1499 0.10821 0.12481 0.6928 0.62339 0.18021 0.94167 0.01858 0.01267 -0.52949 -0.68178
Q92541_lTQIQEsQVTSHNk_S7_1 Q92541 RTF1 23168 RTF1 homolog, Paf1/RNA polymerase II complex componentS258 100 KLTQIQESQVTSHNK0.31369 0.24608 0.25424 0.27134 0.13214 0.08687 0.08326 0.10076 0.0369 0.04545 0.04341 0.04192 0.37135 0.1545 0.21085 0.02892 0.00299 0.00781 -1.42916 -2.69437
Q92576_rGsAVATSHFEVGNTcPSEFPSk_S3_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 S1758 98.96 VHPFRRGSAVATSHF0.21459 0.21502 0.22177 0.21713 0.13198 0.11536 0.14327 0.1302 0.04949 0.06424 0.05125 0.05499 0.59966 0.25327 0.92799 0.40047 0.0005 6.3E-06 -0.73779 -1.98126
Q92576_rGSAVATsHFEVGNTcPSEFPSk_T7_S8_1 Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 T1762.S176346.97;46.97RRGSAVATSHFEVGN.RGSAVATSHFEVGNT0.24457 0.24383 0.25256 0.24699 0.16298 0.16366 0.16542 0.16402 0.07937 0.08951 0.09375 0.08754 0.66408 0.35444 0.98008 0.60109 8.7E-06 6.2E-06 -0.59058 -1.49639
Q92608_rSsVVFADEk_S3_1 Q92608 DOCK2 1794 dedicator of cytokinesis 2 S1706 97.33 KKRTKRSSVVFADEK0.23729 0.1972 0.21691 0.21713 0.13747 0.10073 0.13696 0.12505 0.05408 0.09573 0.08657 0.07879 0.57594 0.36288 0.72384 0.91237 0.00538 0.00128 -0.79601 -1.46243
Q92766_fSPFLQTAEDNTQDEVAGAPADHHGPsDEEQGSPPEDk_S27_1Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1219 76.14 PADHHGPSDEEQGSP0.21502 0.228 0.22762 0.22355 0.1604 0.12937 0.17759 0.15579 0.11897 0.14842 0.10883 0.12541 0.69689 0.56099 0.55196 0.22859 0.01005 0.00147 -0.52099 -0.83396
Q92766_rNsYTNcLQk_S3_1 Q92766 RREB1 6239 ras responsive element binding protein 1 S1238 90.03 LLRAKRNSYTNCLQK0.21613 0.28776 0.23124 0.24504 0.13712 0.12587 0.16433 0.14244 0.07596 0.11819 0.09647 0.09687 0.58127 0.39533 0.6569 0.47641 0.01404 0.00405 -0.78272 -1.33886
Q92797_rLsAQGQAISVVGSLSSmSPLEEEAPQAk_S3_1Q92797 SYMPK 8189 symplekin S494 100 VLIKRRLSAQGQAIS0.22875 0.26059 0.19859 0.22931 0.17816 0.11218 0.14787 0.14607 0.07216 0.08385 0.07031 0.07544 0.637 0.32898 0.70243 0.10625 0.03344 0.00112 -0.65064 -1.60391
Q92797_rRLsAQGQAISVVGSLSSMSPLEEEAPQAk_S11_1Q92797 SYMPK 8189 symplekin S501 70.65 SAQGQAISVVGSLSS0.30474 0.23218 0.204 0.24698 0.16088 0.14294 0.166 0.15661 0.10165 0.10225 0.09359 0.09916 0.6341 0.40151 0.56179 0.01716 0.04268 0.03782 -0.65722 -1.3165
Q92797_rRLSAQGQAIsVVGSLSSMSPLEEEAPQAk_S4_1Q92797 SYMPK 8189 symplekin S494 100 VLIKRRLSAQGQAIS0.26578 0.22146 0.19234 0.22653 0.16116 0.12066 0.1506 0.14414 0.06261 0.09492 0.0892 0.08224 0.63632 0.36306 0.91485 0.35714 0.02844 0.0036 -0.65218 -1.46172
Q92835_qTLsPDQQPTAWSYDQPPkDSPLGPcR_S4_1Q92835 INPP5D 3635 inositol polyphosphate-5-phosphatase D S934 69.65 LHVKQTLSPDQQPTA0.20559 0.2531 0.22645 0.22838 0.17402 0.13668 0.17688 0.16253 0.11712 0.14452 0.16915 0.1436 0.71167 0.62877 0.62801 0.91168 0.02521 0.01412 -0.49072 -0.66941
Q93073_nPSAAsAISFcSVISEPISEVNEk_S3_1 Q93073 SECISBP2L 9728 SECIS binding protein 2 like S851 91.69 MGHSRNPSAASAISF0.24504 0.23621 0.19894 0.22673 0.13811 0.15629 0.1491 0.14783 0.1276 0.139 0.09728 0.1213 0.65202 0.53498 0.12451 0.87424 0.00638 0.005 -0.61701 -0.90245
Q93074_qLQQQLsNTQPQPSTNIFGR_S7_1 Q93074 MED12 9968 mediator complex subunit 12 S2163 99.93 RQLQQQLSNTQPQPS0.19773 0.20346 0.20353 0.20157 0.08146 0.09423 0.12676 0.10082 0.11504 0.12212 0.12298 0.12005 0.50015 0.59554 0.07465 0.736 0.00178 1.4E-05 -0.99958 -0.74773
Q93074_qLQQQLsNTQPQPSTNIFGR_S7_T9_1 Q93074 MED12 9968 mediator complex subunit 12 S2163.T216549.99;49.99RQLQQQLSNTQPQPS.LQQQLSNTQPQPSTN0.24172 0.22221 0.24868 0.23754 0.14795 0.14291 0.16006 0.15031 0.17388 0.17954 0.15132 0.16825 0.63278 0.70829 0.09435 0.91567 0.00075 0.00408 -0.66023 -0.49759
Q93100_qSsTPSAPELGQQPDVNISEWk_S2_1 Q93100 PHKB 5257 phosphorylase kinase regulatory subunit beta S700 92.14 HSKVKRQSSTPSAPE0.16631 0.15837 0.13501 0.15323 0.11468 0.10119 0.13181 0.11589 0.10924 0.10786 0.1296 0.11556 0.75634 0.75418 0.31146 0.71742 0.04451 0.03258 -0.4029 -0.40701
Q96BH1_rEsLGLESk_S3_1 Q96BH1 RNF25 64320 ring finger protein 25 S450 100 RPGTRRESLGLESKD0.31398 0.24776 0.28041 0.28071 0.13546 0.12669 0.1334 0.13185 0.06378 0.07729 0.08003 0.0737 0.46969 0.26255 0.34872 0.1292 0.00152 0.00047 -1.09021 -1.92931
Q96BY6_gNFNStVNNTVTVR_T6_1 Q96BY6 DOCK10 55621 dedicator of cytokinesis 12 T196 93.27 YKGNFNSTVNNTVTV0.18806 0.19901 0.19972 0.1956 0.13667 0.14625 0.15367 0.14553 0.11313 0.1311 0.12918 0.12447 0.74402 0.63635 0.6301 0.60981 0.00128 0.00048 -0.42658 -0.65211
Q96CN9_ksQVTLDVEk_S2_1 Q96CN9 GCC1 79571 GRIP and coiled-coil domain containing 1 S450 100 LQVAARKSQVTLDVE0.30526 0.31185 0.36591 0.32767 0.08896 0.11489 0.09117 0.09834 0.0797 0.11202 0.08099 0.0909 0.30012 0.27742 0.01026 0.46451 0.0025 0.00042 -1.73638 -1.84986
Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_S12_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.S147 100;90.95 RIDFIPVSPAPSPTR.IPVSPAPSPTRGIGK0.26531 0.21223 0.24217 0.2399 0.1365 0.15654 0.11924 0.13743 0.16088 0.14855 0.08885 0.13276 0.57285 0.55339 0.25309 0.64616 0.00547 0.01663 -0.80378 -0.85364
Q96E09_rIDFIPVsPAPsPTR_S8_S12_T14_2 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S143.S147.T149100;50;50 RIDFIPVSPAPSPTR.IPVSPAPSPTRGIGK.VSPAPSPTRGIGKQC0.2402 0.24251 0.19918 0.2273 0.14305 0.16539 0.12611 0.14485 0.14008 0.1481 0.08253 0.12357 0.63727 0.54366 0.09489 0.63437 0.01037 0.01425 -0.65002 -0.87923
Q96E09_sNsAPLIHGLSDTSPVFQAEAPSAR_S11_1 Q96E09 FAM122A 116224 family with sequence similarity 122A S45 89.79 APLIHGLSDTSPVFQ0.22736 0.27768 0.2317 0.24558 0.20361 0.17942 0.17188 0.18497 0.17995 0.15691 0.13464 0.15717 0.75318 0.63998 0.07489 0.79524 0.03178 0.01303 -0.40893 -0.64391
Q96EP0_rLsAPLPSScGDPEk_S3_1 Q96EP0 RNF31 55072 ring finger protein 31 S466 100 PGPPRRLSAPLPSSC0.19748 0.20273 0.24941 0.21654 0.14212 0.16704 0.16538 0.15818 0.12043 0.13993 0.14849 0.13628 0.73049 0.62937 0.57763 0.40383 0.03359 0.01221 -0.45307 -0.66802
Q96I25_smGGAAIAPPTSLVEk_S1_1 Q96I25 RBM17 84991 RNA binding motif protein 17 S169 100 ERERRKRSMGGAAIA0.17882 0.21718 0.20814 0.20138 0.1286 0.15127 0.15677 0.14555 0.08102 0.10992 0.10547 0.0988 0.72275 0.49062 0.90696 0.75164 0.01803 0.00219 -0.46843 -1.02732
Q96II8_lRREsQYQENR_S5_1 Q96II8 LRCH3 84859 leucine rich repeats and calponin homology domain containing 3S352 99.49 EQRLRRESQYQENRG0.25487 0.20395 0.19464 0.21782 0.13966 0.07813 0.10912 0.10897 0.06584 0.08114 0.05124 0.06607 0.50027 0.30333 0.22524 0.35069 0.0135 0.00181 -0.99923 -1.72103
Q96JM3_kPSGsPDLWk_S5_1 Q96JM3 CHAMP1 283489 chromosome alignment maintaining phosphoprotein 1S445 95.16 ELRKPSGSPDLWKLS0.17726 0.20376 0.16405 0.18169 0.1339 0.10546 0.14091 0.12675 0.09805 0.14442 0.10669 0.11638 0.69764 0.64057 0.48629 0.8043 0.0261 0.02387 -0.51945 -0.64257
Q96PK6_rLsESQLSFR_S3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S618 93 LSDYRRLSESQLSFR0.21413 0.25889 0.19229 0.22177 0.1069 0.10932 0.14833 0.12151 0.05004 0.08165 0.07074 0.06748 0.54792 0.30426 0.74934 0.36542 0.01348 0.00206 -0.86795 -1.71661
Q96PK6_tQsSASLAASYAAQQHPQAAASYR_S3_1 Q96PK6 RBM14 10432 RNA binding motif protein 14 S520 80.25 AAPYRTQSSASLAAS0.2082 0.24267 0.18998 0.21362 0.15259 0.16235 0.1681 0.16101 0.09539 0.11988 0.12521 0.11349 0.75374 0.53129 0.80149 0.52193 0.03086 0.00509 -0.40786 -0.91242
Q96PY5_lLEQEALMEQQDPkSPsHk_S15_1 Q96PY5 FMNL2 114793 formin like 2 S1016 92.23 MEQQDPKSPSHKSKR0.1944 0.25286 0.20074 0.216 0.12004 0.1062 0.11413 0.11346 0.09808 0.15996 0.12926 0.1291 0.52527 0.5977 0.04504 0.96369 0.02665 0.02786 -0.92886 -0.74251
Q96PY5_lLEQEALMEQQDPksPSHk_S15_S17_1 Q96PY5 FMNL2 114793 formin like 2 S1016.S101850;50 MEQQDPKSPSHKSKR.QQDPKSPSHKSKRQQ0.20453 0.22158 0.24734 0.22448 0.11016 0.14619 0.1093 0.12189 0.14348 0.15477 0.18071 0.15965 0.54296 0.71121 0.16083 0.87935 0.00413 0.01754 -0.88108 -0.49165
Q96QT4_rVSsLAGFTDcHR_S3_S4_1 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S147750;50 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC0.25165 0.24159 0.17969 0.22431 0.16194 0.12957 0.14071 0.14407 0.09854 0.12823 0.09045 0.10574 0.64229 0.4714 0.4345 0.41345 0.03033 0.00935 -0.63871 -1.08497
Q96QT4_vSsLAGFTDcHR_S2_S3_1 Q96QT4 TRPM7 54822 transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476.S147750;50 ENTLKRVSSLAGFTD.NTLKRVSSLAGFTDC0.25998 0.27423 0.21424 0.24948 0.14573 0.06676 0.11895 0.11048 0.07187 0.09776 0.07637 0.082 0.44284 0.32868 0.13951 0.32588 0.00913 0.00107 -1.17515 -1.60525
Q96RT1_sHSITNMEIGGLk_S1_S3_T5_1 Q96RT1 ERBIN 55914 erbb2 interacting protein S870.S872.T87433.33;33.33;33.33PVGSVVKSHSITNME.GSVVKSHSITNMEIG.VVKSHSITNMEIGGL0.2304 0.28906 0.21696 0.24547 0.11484 0.13813 0.14812 0.1337 0.09442 0.13018 0.12165 0.11542 0.54466 0.47019 0.27451 0.38354 0.00993 0.00616 -0.87657 -1.08869
Q96SN8_gAEkAQEGALTLAVQAVsIPEVPLQPDk_S18_1Q96SN8 CDK5RAP2 55755 CDK5 regulatory subunit associated protein 2 S1643 100 TLAVQAVSIPEVPLQ0.21016 0.17774 0.19033 0.19274 0.12997 0.15058 0.13336 0.13797 0.12507 0.13628 0.16661 0.14265 0.71582 0.74011 0.08015 0.73298 0.0086 0.03249 -0.48234 -0.43418
Q99459_skLVLPAPQISDAELQEVVk_S1_1 Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like S293 100 SEFTKKRSKLVLPAP0.35373 0.30264 0.37627 0.34422 0.21346 0.16447 0.16914 0.18236 0.22584 0.18522 0.1535 0.18819 0.52977 0.54672 0.18502 0.96044 0.00379 0.00668 -0.91655 -0.87114
Q99459_skLVLPAPQISDAELQEVVk_S1_S11_1 Q99459 CDC5L 988 cell division cycle 5 like S293.S303 50;50 SEFTKKRSKLVLPAP.VLPAPQISDAELQEV0.32192 0.38613 0.32931 0.34579 0.10282 0.04853 0.05615 0.06917 0.09897 0.10185 0.09674 0.09919 0.20003 0.28684 0.03773 0.0106 0.00055 0.00647 -2.32168 -1.80168
Q99570_gSDQEVIQTGkPPRSEsSAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S18_1Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S895 80.37 KPPRSESSAGICVPL0.18839 0.25739 0.18952 0.21177 0.13734 0.13164 0.1499 0.13963 0.09564 0.13325 0.09211 0.107 0.65934 0.50526 0.58721 0.49955 0.03703 0.01643 -0.6009 -0.9849
Q99570_sESsAGIcVPLSTSSQVPEVTTVQNk_S3_S4_1Q99570 PIK3R4 30849 phosphoinositide-3-kinase regulatory subunit 4 S894.S895 47.94;47.94GKPPRSESSAGICVP.KPPRSESSAGICVPL0.15623 0.18487 0.15956 0.16689 0.10646 0.09936 0.11715 0.10766 0.09425 0.10976 0.10155 0.10185 0.64509 0.6103 0.17543 0.39396 0.00473 0.00299 -0.63242 -0.71241
Q9BPZ7_rtSFSFQk_S3_1 Q9BPZ7 MAPKAP1 79109 mitogen-activated protein kinase associated protein 1S510 94.11 RKLNRRTSFSFQKEK0.22634 0.1933 0.19055 0.2034 0.14135 0.14387 0.15992 0.14838 0.09108 0.0981 0.12543 0.10487 0.72948 0.51558 0.95165 0.90701 0.01295 0.00318 -0.45506 -0.95572
Q9BPZ7_rtSFSFQk_T2_S3_1 Q9BPZ7 MAPKAP1 79109 mitogen-activated protein kinase associated protein 1T509.S510 50;50 QRKLNRRTSFSFQKE.RKLNRRTSFSFQKEK0.21907 0.21253 0.15583 0.19581 0.14382 0.13156 0.12983 0.13507 0.07515 0.10494 0.13926 0.10645 0.68981 0.54363 0.97255 0.9194 0.04177 0.03075 -0.53573 -0.8793



Q9BQF6_rPsSSEIITEGk_S3_1 Q9BQF6 SENP7 57337 SUMO1/sentrin specific peptidase 7 S11 98.98 RKLGRRPSSSEIITE0.25546 0.19973 0.24445 0.23321 0.11863 0.1618 0.173 0.15115 0.09647 0.09797 0.08488 0.0931 0.6481 0.39922 0.63398 0.11129 0.026 0.00133 -0.6257 -1.32473
Q9BRP8_tLDkVSLEETAQLPSAPQGSR_T1_T10_1 Q9BRP8 PYM1 84305 PYM homolog 1, exon junction complex associated factorT112.T121 47.05;47.05EAEALSRTLDKVSLE.DKVSLEETAQLPSAP0.19143 0.2396 0.22443 0.21849 0.12201 0.12183 0.17661 0.14015 0.10299 0.1389 0.13014 0.12401 0.64145 0.56759 0.60708 0.73256 0.02757 0.00613 -0.6406 -0.81708
Q9BVJ6_kRsELSQDAEPAGSQETk_S3_S6_1 Q9BVJ6 UTP14A 10813 UTP14A small subunit processome component S434.S437 50;50 RRSLRKRSELSQDAE.LRKRSELSQDAEPAG0.22651 0.24785 0.2952 0.25652 0.12201 0.16457 0.1261 0.13756 0.2121 0.14669 0.13154 0.16344 0.53625 0.63715 0.6314 0.8054 0.0082 0.04367 -0.89901 -0.6503
Q9BW19_aPsQLPLSGSR_S3_1 Q9BW19 KIFC1 3833 kinesin family member C1 S26 100 RPLIKAPSQLPLSGS0.42599 0.39317 0.24897 0.35604 0.09822 0.05338 0.05601 0.0692 0.07022 0.08331 0.07186 0.07513 0.19436 0.21101 0.0047 0.01142 0.02743 0.03483 -2.3632 -2.2446
Q9BWT3_lPskELPDSSSPVPANNIR_S3_1 Q9BWT3 PAPOLG 64895 poly (A) polymerase gamma S708 100 SRKKRLPSKELPDSS0.19383 0.21386 0.22914 0.21228 0.13581 0.13055 0.16213 0.14283 0.12691 0.12404 0.18861 0.14652 0.67284 0.69024 0.25885 0.38127 0.00798 0.04839 -0.57166 -0.53484
Q9BWT3_rLPskELPDSSSPVPANNIR_S4_1 Q9BWT3 PAPOLG 64895 poly (A) polymerase gamma S708 98.76 SRKKRLPSKELPDSS0.24661 0.22262 0.27864 0.24929 0.11189 0.12558 0.15035 0.12927 0.1254 0.11242 0.18537 0.14106 0.51856 0.56585 0.06102 0.68556 0.0037 0.01747 -0.94741 -0.82151
Q9BXB4_gSLPSGtTIEWLEPk_S5_1 Q9BXB4 OSBPL11 114885 oxysterol binding protein like 11 S289 83.2 HQKGSLPSGTTIEWL0.26881 0.29326 0.23882 0.26697 0.14615 0.11983 0.15777 0.14125 0.10652 0.1425 0.02889 0.09263 0.52908 0.34699 0.20005 0.36132 0.00288 0.00926 -0.91843 -1.52704
Q9BXK1_sTSPsDSLPcSLAGSPAPSPAPSPAPAGL_T2_S3_1Q9BXK1 KLF16 83855 Kruppel like factor 16 T225.S226 35.74;35.74RRPGARSTSPSDSLP.RPGARSTSPSDSLPC0.23245 0.2558 0.26184 0.25003 0.125 0.15984 0.15949 0.14811 0.13167 0.16479 0.08044 0.12563 0.59236 0.50248 0.08969 0.23526 0.00223 0.00889 -0.75546 -0.99287
Q9BZ23_dRLGsYSGPTSVSR_S5_1 Q9BZ23 PANK2 80025 pantothenate kinase 2 S189 92.59 TRRDRLGSYSGPTSV0.22669 0.22301 0.20432 0.21801 0.11481 0.13192 0.13934 0.12869 0.17692 0.17364 0.1332 0.16125 0.59031 0.73968 0.34694 0.39058 0.00088 0.02234 -0.76045 -0.43503
Q9BZ23_rAsSASVPAVGASAEGTRR_S3_1 Q9BZ23 PANK2 80025 pantothenate kinase 2 S168 83.49 EPLRRRASSASVPAV0.25397 0.22843 0.23874 0.24038 0.1332 0.1241 0.13791 0.13174 0.08563 0.15124 0.0971 0.11133 0.54804 0.46313 0.32656 0.23714 0.00021 0.00391 -0.86764 -1.11051
Q9BZF2_lHGsVPNLSR_S4_1 Q9BZF2 OSBPL7 114881 oxysterol binding protein like 7 S272 100 RVGRLHGSVPNLSRY0.18522 0.22451 0.14142 0.18372 0.11101 0.08533 0.10781 0.10138 0.05048 0.09706 0.05455 0.06736 0.55185 0.36667 0.54954 0.5562 0.03134 0.01462 -0.85764 -1.44746
Q9BZQ8_rAsAILPGVLGSETLSNEVFQESEEEkQPEVPSSLAk_S3_1Q9BZQ8 FAM129A 116496 family with sequence similarity 129 member A S602 100 ASPARRASAILPGVL0.18486 0.21884 0.23459 0.21276 0.15471 0.15207 0.17133 0.15937 0.10996 0.11841 0.10459 0.11099 0.74905 0.52165 0.94708 0.13989 0.02816 0.0026 -0.41687 -0.93884
Q9C073_sLEGLNQELEEVFVk_S1_1 Q9C073 FAM117A 81558 family with sequence similarity 117 member A S213 100 LSPCLHRSLEGLNQE0.21168 0.20959 0.16249 0.19459 0.08077 0.08016 0.09082 0.08392 0.129 0.15655 0.13729 0.14094 0.43126 0.72433 0.23913 0.41041 0.00253 0.04083 -1.21337 -0.46529
Q9GZY6_fSkPPEDDDANsYENVLIck_S12_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S135 89.5 PEDDDANSYENVLIC0.20547 0.23137 0.19377 0.2102 0.16109 Q9UHB6 0.16267 0.15674 0.12701 0.18386 0.14094 0.1506 0.74566 0.71646 0.42158 0.59337 0.04355 0.04317 -0.42341 -0.48104
Q9GZY6_fSkPPEDDDANSyENVLIck_Y13_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 Y136 86.57 EDDDANSYENVLICK0.22265 0.22489 0.20424 0.21726 0.1359 0.14566 0.15429 0.14528 0.14107 0.17574 0.15825 0.15835 0.6687 0.72887 0.04518 0.59865 0.00124 0.00789 -0.58056 -0.45627
Q9GZY6_hGsEEAYIDPIAMEYYNWGR_S3_1 Q9GZY6 LAT2 7462 linker for activation of T-cells family member 2 S106 100 SKGSRHGSEEAYIDP0.21097 0.20433 0.21038 0.20856 0.11734 0.10761 0.13705 0.12067 0.10898 0.15888 0.13984 0.1359 0.57857 0.6516 0.1205 0.04168 0.00059 0.0354 -0.78944 -0.61795
Q9H0B6_aSsLNFLNk_S3_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S582 99.33 PRMKRASSLNFLNKS0.20952 0.20957 0.17823 0.19911 0.16608 0.10769 0.10971 0.12783 0.10101 0.16314 0.12535 0.12983 0.642 0.65208 0.16067 0.50017 0.03078 0.02941 -0.63936 -0.61688
Q9H0B6_rAsSLNFLNk_S3_S4_1 Q9H0B6 KLC2 64837 kinesin light chain 2 S581.S582 50;50 NPRMKRASSLNFLNK.PRMKRASSLNFLNKS0.24394 0.23316 0.23049 0.23586 0.12405 0.17084 0.20357 0.16615 0.0826 0.13524 0.12486 0.11423 0.70444 0.48431 0.90238 0.12242 0.04097 0.00185 -0.50545 -1.04599
Q9H0D6_mQNNsSPSISPNTSFTSDGSPSPLGGIk_S6_1Q9H0D6 XRN2 22803 5'-3' exoribonuclease 2 S471 82.9 MRMQNNSSPSISPNT0.21072 0.18644 0.17974 0.1923 0.15038 0.12816 0.15415 0.14423 0.10567 0.15424 0.12174 0.12722 0.75003 0.66156 0.76412 0.60527 0.018 0.01903 -0.41498 -0.59605
Q9H1B7_aHGcFQDGRsPGPPPPVGVk_S10_1 Q9H1B7 IRF2BPL 64207 interferon regulatory factor 2 binding protein like S69 100 GCFQDGRSPGPPPPV0.21352 0.20669 0.2125 0.21091 0.15617 0.11565 0.1639 0.14524 0.10063 0.10401 0.10539 0.10334 0.68866 0.48999 0.63253 0.61266 0.01221 1.9E-06 -0.53813 -1.02916
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S3_1Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S91 86.14 SWMPRRPSCPLKEPS0.21264 0.21077 0.1985 0.20731 0.16504 0.14041 0.12218 0.14254 0.11147 0.10362 0.10667 0.10725 0.68758 0.51737 0.35746 0.41908 0.00798 3.6E-05 -0.5404 -0.95073
Q9H2L5_rPscPLkEPSPQNGNITAQGPSIQPVHk_S3_S10_1Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain family member 4 S91.S98 45.87;45.87SWMPRRPSCPLKEPS.SCPLKEPSPQNGNIT0.24125 0.21501 0.21661 0.22429 0.15877 0.14487 0.10743 0.13702 0.12761 0.09598 0.1037 0.1091 0.61092 0.48641 0.22546 0.88606 0.0076 0.00083 -0.71095 -1.03976
Q9H4A3_kGtFTDDLHk_T3_1 Q9H4A3 WNK1 65125 WNK lysine deficient protein kinase 1 T2245 100 MTSSRKGTFTDDLHK0.18961 0.21664 0.22722 0.21115 0.12798 0.15983 0.15689 0.14823 0.07056 0.11733 0.11175 0.09988 0.70202 0.47302 0.87588 0.73134 0.01414 0.00386 -0.51041 -1.08001
Q9H4L7_kAsISYFk_S3_1 Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related, matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin, subfamily a, containing DEAD/H box 1S79 99.95 PDNERKASISYFKNQ0.24465 0.26763 0.27676 0.26302 0.13034 0.11748 0.11846 0.12209 0.07031 0.10569 0.10959 0.09519 0.46421 0.36193 0.22811 0.73788 0.00017 0.00044 -1.10716 -1.46622
Q9H4L7_kAsISYFk_S3_S5_1 Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related, matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin, subfamily a, containing DEAD/H box 1S79.S81 48.23;48.23PDNERKASISYFKNQ.NERKASISYFKNQRG0.26075 0.26491 0.26674 0.26413 0.13543 0.10735 0.13221 0.125 0.09021 0.0973 0.10436 0.09729 0.47323 0.36835 0.1346 0.31685 0.0001 3E-06 -1.07938 -1.44084
Q9H7D7_rLsQSDEDVIR_S3_1 Q9H7D7 WDR26 80232 WD repeat domain 26 S121 100 LKKKKRLSQSDEDVI0.17495 0.20552 0.17715 0.18587 0.11763 0.10275 0.13278 0.11772 0.12217 0.12505 0.14201 0.12975 0.63333 0.69803 0.05911 0.5666 0.00653 0.00848 -0.65898 -0.51864
Q9H7E2_sNsFIGVPNGEVEMPLk_S3_1 Q9H7E2 TDRD3 81550 tudor domain containing 3 S489 99.49 QNPVRSNSFIGVPNG0.25893 0.24136 0.16279 0.22103 0.14627 0.12117 0.1403 0.13592 0.07803 0.1012 0.09089 0.09004 0.61493 0.40737 0.61853 0.09784 0.04934 0.01243 -0.70151 -1.29558
Q9H8G2_rRSTDsSSVSGSLQQETk_S3_T4_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90 49.99;49.99SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG0.24079 0.28266 0.2699 0.26445 0.1978 0.16359 0.16947 0.17695 0.11409 0.11231 0.09715 0.10785 0.66913 0.40782 0.61895 0.31678 0.00579 0.00032 -0.57963 -1.29401
Q9H8G2_rRSTDSsSVSGSLQQETk_S6_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S92 81.29 RKRRSTDSSSVSGSL0.22939 0.30156 0.27657 0.26917 0.17453 0.15656 0.16236 0.16448 0.12585 0.11646 0.08664 0.10965 0.61107 0.40736 0.22831 0.47553 0.00865 0.00276 -0.71059 -1.29563
Q9H8G2_sTDsSSVSGSLQQETk_S1_T2_S4_S5_1 Q9H8G2 CAAP1 79886 caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89.T90.S92.S9324.7;24.7;24.7;24.7SERRKRRSTDSSSVS.ERRKRRSTDSSSVSG.RKRRSTDSSSVSGSL.KRRSTDSSSVSGSLQ0.24161 0.26963 0.27739 0.26288 0.21267 0.13881 0.15516 0.16888 0.13626 0.10853 0.094 0.11293 0.64241 0.42958 0.12885 0.86896 0.0195 0.00081 -0.63843 -1.219
Q9HAC8_dVRLsASLPDTVGQLk_S5_1 Q9HAC8 UBTD1 80019 ubiquitin domain containing 1 S164 92.97 TGKDVRLSASLPDTV0.26526 0.21243 0.18277 0.22015 0.08031 0.0939 0.10872 0.09431 0.06521 0.10401 0.10586 0.09169 0.4284 0.41649 0.15266 0.46367 0.00782 0.00954 -1.22296 -1.26363
Q9NQT8_gRWEsQQDVSQTTVSR_S5_1 Q9NQT8 KIF13B 23303 kinesin family member 13B S1410 100 SNKGRWESQQDVSQT0.20304 0.19874 0.13673 0.1795 0.11996 0.09343 0.07741 0.09693 0.07447 0.13114 0.08327 0.09629 0.54001 0.53646 0.14252 0.80637 0.02896 0.03992 -0.88894 -0.89846
Q9NR12_tSIVQAAAGGVPGGGSNNGk_T1_S2_1 Q9NR12 PDLIM7 9260 PDZ and LIM domain 7 T259.S260 50;50 PTPLQSRTSIVQAAA.TPLQSRTSIVQAAAG0.25685 0.26652 0.2006 0.24132 0.13105 0.09804 0.12367 0.11758 0.03293 0.06719 0.04061 0.04691 0.48725 0.19438 0.62732 0.40652 0.00564 0.00108 -1.03727 -2.36302
Q9NR19_sWsPPPEVSR_S3_1 Q9NR19 ACSS2 55902 acyl-CoA synthetase short-chain family member 2 S30 91.2 GGRARSWSPPPEVSR0.18036 0.18334 0.17411 0.17927 0.12813 0.11001 0.14373 0.12729 0.09414 0.12214 0.12302 0.1131 0.71007 0.63089 0.66203 0.15191 0.0068 0.00257 -0.49396 -0.66454
Q9NRY4_ksVSSSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S2_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1070 97.3 HRDGQRKSVSSSPWL0.21365 0.19596 0.26246 0.22402 0.13496 0.11949 0.12853 0.12766 0.12443 0.10431 0.14386 0.1242 0.56984 0.5544 0.00293 0.49581 0.03466 0.01212 -0.81137 -0.851
Q9NRY4_sVSSsPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S1_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1070 64.99 HRDGQRKSVSSSPWL0.18635 0.16873 0.20648 0.18719 0.13926 0.11648 0.13062 0.12879 0.09326 0.13713 0.12712 0.11917 0.68801 0.63664 0.50807 0.80586 0.01023 0.01669 -0.5395 -0.65145
Q9NRY4_sVSsSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S3_S4_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1072.S107341.71;41.71DGQRKSVSSSPWLPQ.GQRKSVSSSPWLPQD0.22625 0.24127 0.19433 0.22062 0.14709 0.09898 0.13646 0.12751 0.11839 0.14561 0.11801 0.12734 0.57798 0.57719 0.04259 0.60681 0.00988 0.00491 -0.79092 -0.79289
Q9NRY4_sVSSSPWLPQDGFDPSDYAEPmDAVVkPR_S3_S4_S5_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1072.S1073.S107431.85;31.85;31.85DGQRKSVSSSPWLPQ.GQRKSVSSSPWLPQD.QRKSVSSSPWLPQDG0.26425 0.26146 0.21194 0.24588 0.16186 0.10825 0.11899 0.1297 0.09154 0.12436 0.13015 0.11535 0.52749 0.46913 0.14901 0.66729 0.00791 0.0033 -0.92279 -1.09196
Q9NRY4_sVSsSPWLPQDGFDPSDYAEPMDAVVkPR_S4_1Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase activating protein 35 S1073 72.44 GQRKSVSSSPWLPQD0.23444 0.22618 0.21516 0.22526 0.13965 0.1141 0.10932 0.12102 0.10563 0.12376 0.12454 0.11798 0.53726 0.52374 0.03737 0.90003 0.00175 0.00021 -0.89631 -0.93309
Q9NSK0_aASLNyLNQPSAAPLQVSR_S3_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S590 94.06 SNMKRAASLNYLNQP0.23795 0.23205 0.22897 0.23299 0.14418 0.10292 0.1283 0.12513 0.0789 0.11311 0.12668 0.10623 0.53707 0.45595 0.29509 0.06643 0.00093 0.00093 -0.89682 -1.13306
Q9NSK0_rAAsLNYLNQPSAAPLQVSR_S4_1 Q9NSK0 KLC4 89953 kinesin light chain 4 S590 99.26 SNMKRAASLNYLNQP0.19499 0.21394 0.21141 0.20678 0.14487 0.14871 0.16707 0.15355 0.10808 0.14017 0.12352 0.12392 0.74258 0.5993 0.88502 0.58275 0.00421 0.00167 -0.42938 -0.73865
Q9NUQ6_qHAADTSEARPFRGsVGR_S15_1 Q9NUQ6 SPATS2L 26010 spermatogenesis associated serine rich 2 like S526 99.99 EARPFRGSVGRVSQC0.21858 0.19337 0.22481 0.21225 0.16336 0.14061 0.1351 0.14635 0.12281 0.10604 0.11422 0.11435 0.68953 0.53877 0.18761 0.40464 0.007 0.00081 -0.53631 -0.89226
Q9NXD2_rNsLILkPkPDPAQQTDSQNSDTEQYFR_S3_1Q9NXD2 MTMR10 54893 myotubularin related protein 10 S607 100 ELLPRRNSLILKPKP0.19133 0.22029 0.19384 0.20182 0.14189 0.127 0.14949 0.13946 0.092 0.13678 0.06809 0.09895 0.691 0.4903 0.75092 0.34949 0.00539 0.00972 -0.53325 -1.02826
Q9NYF3_lRPsLDFDk_S4_1 Q9NYF3 FAM53C 51307 family with sequence similarity 53 member C S299 100 DPRRLRPSLDFDKMN0.2171 0.22183 0.19613 0.21168 0.11953 0.11975 0.12379 0.12102 0.11348 0.14979 0.10184 0.1217 0.5717 0.57492 0.01996 0.46024 0.00622 0.00544 -0.80666 -0.79857
Q9NYJ8_aIGNNSATsPR_S9_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2S450 98.87 IGNNSATSPRVVVTQ0.17547 0.1956 0.2369 0.20266 0.11671 0.07415 0.12042 0.10376 0.11602 0.14432 0.15963 0.13999 0.51202 0.69076 0.03419 0.66591 0.0145 0.04731 -0.96574 -0.53375
Q9NYJ8_kLsmGSDDAAYTQALLVHQk_S3_1 Q9NYJ8 TAB2 23118 TGF-beta activated kinase 1/MAP3K7 binding protein 2S524 98.79 ISETRKLSMGSDDAA0.1917 0.22342 0.19156 0.20223 0.15131 0.1685 0.13569 0.15183 0.11963 0.12989 0.11045 0.11999 0.75081 0.59335 0.55743 0.43843 0.02389 0.00237 -0.41349 -0.75305
Q9NYL2_nFsSLHLNSR_S3_1 Q9NYL2 MAP3K20 51776 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 20 S648 94.97 YGLTKNFSSLHLNSR0.25929 0.21284 0.28448 0.2522 0.19218 0.15132 0.12451 0.156 0.10854 0.10237 0.14807 0.11966 0.61857 0.47445 0.36943 0.63523 0.02872 0.00644 -0.693 -1.07567
Q9NZB2_nQAAIQGRPPYAAsAEEVAk_S14_1 Q9NZB2 FAM120A 23196 family with sequence similarity 120A S1023 99.82 GRPPYAASAEEVAKE0.20128 0.19563 0.20859 0.20184 0.13886 0.13354 0.14708 0.13982 0.12849 0.1544 0.14404 0.14231 0.69276 0.70509 0.11468 0.39782 0.00034 0.00211 -0.52957 -0.50413
Q9NZJ4_yAsNVcFTTLGTEFGQk_Y1_1 Q9NZJ4 SACS 26278 sacsin molecular chaperone Y2509 92.88 RHKALERYASNVCFT0.25 0.2982 0.29894 0.28238 0.14843 0.15334 0.16713 0.1563 0.05082 0.10524 0.09989 0.08532 0.55351 0.30213 0.8342 0.93297 0.00182 0.00114 -0.85331 -1.72675
Q9NZM3_tVsPGSVSPIHGQGQVVENLk_S8_1 Q9NZM3 ITSN2 50618 intersectin 2 S889 68.99 TVSPGSVSPIHGQGQ0.19269 0.25018 0.1903 0.21106 0.1321 0.09469 0.15299 0.12659 0.12136 0.16386 0.10752 0.13091 0.59981 0.62028 0.15063 0.85706 0.03128 0.0364 -0.73743 -0.689
Q9P013_qySSRDLPSHTk_Y2_S3_S4_1 Q9P013 CWC15 51503 CWC15 spliceosome associated protein homolog Y30.S31.S3233.33;33.33;33.33LSQLSKQYSSRDLPS.SQLSKQYSSRDLPSH.QLSKQYSSRDLPSHT0.34217 0.36399 0.17142 0.29253 0.12536 0.06245 0.0659 0.08457 0.06621 0.10488 0.077 0.0827 0.2891 0.2827 0.01604 0.06912 0.06377 0.02762 -1.79037 -1.82267
Q9P0L0_vAHSDkPGsTSTASFR_S9_S11_1 Q9P0L0 VAPA 9218 VAMP associated protein A S214.S216 45.48;45.48AHSDKPGSTSTASFR.SDKPGSTSTASFRDN0.25652 0.26201 0.26657 0.2617 0.0707 0.09549 0.10241 0.08953 0.16604 0.15658 0.10936 0.14399 0.34213 0.55022 0.26925 0.05341 6.8E-05 0.00269 -1.5474 -0.86192
Q9UBP0_aPSySGLSmVSGVk_S3_Y4_S5_1 Q9UBP0 SPAST 6683 spastin S268.Y269.S27033.33;33.33;33.33SGHHRAPSYSGLSMV.GHHRAPSYSGLSMVS.HHRAPSYSGLSMVSG0.22301 0.18868 0.19791 0.2032 0.10601 0.11481 0.15933 0.12672 0.08519 0.10142 0.10784 0.09815 0.6236 0.48303 0.64665 0.60306 0.01701 0.00102 -0.6813 -1.04981
Q9UEY8_tPsFLk_S3_1 Q9UEY8 ADD3 120 adducin 3 S693 99.76 KKKFRTPSFLKKNKK0.24004 0.30014 0.24056 0.26025 0.1011 0.07536 0.12016 0.09887 0.06086 0.13064 0.05856 0.08335 0.37991 0.32028 0.16507 0.83131 0.00247 0.00463 -1.39628 -1.64259
Q9UGP4_sNSGLGGEVSGVmSkPNVDPQPWFQDGPk_S1_S3_1Q9UGP4 LIMD1 8994 LIM domains containing 1 S314.S316 49.96;49.96RQGGLPRSNSGLGGE.GGLPRSNSGLGGEVS0.19115 0.23534 0.16891 0.19847 0.13927 0.07834 0.13213 0.11658 0.09493 0.13753 0.13772 0.12339 0.58742 0.62174 0.1765 0.6941 0.04042 0.03597 -0.76754 -0.68563
Q9UGU0_rSASSNsAEAGGDTVTLDDILSLk_S4_S5_S7_1Q9UGU0 TCF20 6942 transcription factor 20 S1369.S1370.S137233.06;33.06;33.06PNIRRSASSNSAEAG.NIRRSASSNSAEAGG.RRSASSNSAEAGGDT0.23209 0.23653 0.27122 0.24661 0.14116 0.14143 0.18621 0.15627 0.14863 0.16491 0.12819 0.14724 0.63366 0.59707 0.19289 0.84893 0.00965 0.00367 -0.65822 -0.74404
Q9UHB6_eTPHsPGVEDAPIAk_S5_1 Q9UHB6 LIMA1 51474 LIM domain and actin binding 1 S490 100 NARETPHSPGVEDAP0.16487 0.19369 0.18326 0.18061 0.11848 0.11703 0.14439 0.12663 0.138 0.13311 0.13937 0.13683 0.70115 0.7576 0.1157 0.09699 0.01162 0.00714 -0.5122 -0.4005
Q9UHB7_sksPRDPDANWDSPSR_S3_1 Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S212 87.96 KEHQRSKSPRDPDAN0.18307 0.20106 0.19606 0.1934 0.10288 0.14514 0.11923 0.12241 0.12474 0.13232 0.09224 0.11643 0.63297 0.60204 0.00744 0.3198 0.01661 0.00457 -0.6598 -0.73206
Q9UIF9_rksGYSLNFSEGDGR_S3_1 Q9UIF9 BAZ2A 11177 bromodomain adjacent to zinc finger domain 1A S1747 90.22 KRGQKRKSGYSLNFS0.22817 0.22534 0.21545 0.22299 0.1508 0.15582 0.11202 0.13955 0.12789 0.11546 0.12793 0.12376 0.62581 0.55502 0.21035 0.92621 0.00437 6.2E-05 -0.67621 -0.84938
Q9UJF2_rRSIsGTSTSEkPNSMDTANTSPFk_S3_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16 88.3 ERSPRRRSISGTSTS0.21675 0.24339 0.19631 0.21882 0.15146 0.12684 0.14074 0.13968 0.12491 0.14809 0.12415 0.13238 0.63835 0.605 0.06679 0.49875 0.00677 0.00535 -0.64759 -0.725
Q9UJF2_rRSISGTsTSEkPNSMDTANTSPFk_S3_S5_1Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16.S18 30.16;30.16ERSPRRRSISGTSTS.SPRRRSISGTSTSEK0.16191 0.20984 0.15838 0.17671 0.12941 0.0984 0.12805 0.11862 0.10674 0.13756 0.10228 0.11552 0.67126 0.65374 0.13664 0.6174 0.04039 0.03747 -0.57506 -0.6132
Q9UJF2_sISGTSTSEkPNSMDTANTSPFk_S1_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S16 83.19 ERSPRRRSISGTSTS0.17683 0.25242 0.21094 0.2134 0.13727 0.12117 0.14932 0.13592 0.07878 0.10542 0.07718 0.08713 0.63694 0.40828 0.73289 0.29879 0.02934 0.00597 -0.65078 -1.29236
Q9UJF2_sIsGTSTSEkPNSmDTANTSPFk_S3_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S18 61.31 SPRRRSISGTSTSEK0.17598 0.21088 0.22721 0.20469 0.11079 0.12294 0.14882 0.12751 0.05928 0.09216 0.07019 0.07387 0.62296 0.36091 0.91239 0.58116 0.01483 0.00188 -0.68278 -1.47029
Q9UJF2_sISGTSTsEkPNSMDTANTSPFk_S3_S8_1 Q9UJF2 RASAL2 9462 RAS protein activator like 2 S18.S23 37.68;37.68SPRRRSISGTSTSEK.SISGTSTSEKPNSMD0.2204 0.25019 0.26572 0.24544 0.12572 0.12952 0.15196 0.13573 0.09007 0.11023 0.08771 0.096 0.55303 0.39115 0.36387 0.44844 0.00216 0.00058 -0.85458 -1.3542
Q9UJU6_amsTTSISSPQPGk_S3_1 Q9UJU6 DBNL 28997 drebrin like S269 92.94 KQKERAMSTTSISSP0.2559 0.25961 0.1805 0.232 0.17161 0.08121 0.12429 0.1257 0.03777 0.05554 0.05156 0.04829 0.54182 0.20814 0.61159 0.08365 0.04422 0.00222 -0.88411 -2.26437
Q9UJU6_aMSTtSISSPQPGk_S3_T4_T5_1 Q9UJU6 DBNL 28998 drebrin like S269.T270.T27132.75;32.75;32.75KQKERAMSTTSISSP.QKERAMSTTSISSPQ.KERAMSTTSISSPQP0.28041 0.24668 0.2033 0.24346 0.1668 0.12756 0.14135 0.14524 0.05209 0.06185 0.07138 0.06177 0.59654 0.25373 0.88823 0.11723 0.01735 0.00139 -0.74531 -1.97863
Q9UJU6_qLtQPETHFGR_T3_1 Q9UJU6 DBNL 29003 drebrin like T291 99.97 PFLQKQLTQPETHFG0.30876 0.22948 0.26106 0.26643 0.14304 0.15743 0.18736 0.16261 0.0689 0.07001 0.07506 0.07132 0.61032 0.2677 0.92336 0.01345 0.01724 0.01321 -0.71236 -1.90131
Q9UK61_kNTQIELQSsPDVQNSLLEDk_S10_1 Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S1552 99.97 TQIELQSSPDVQNSL0.20283 0.18886 0.21073 0.20081 0.12567 0.1566 0.1553 0.14586 0.14553 0.15052 0.13613 0.14406 0.72634 0.7174 0.04226 0.60691 0.01484 0.00177 -0.46129 -0.47915
Q9UK61_kNTQIELQSsPDVQNSLLEDkTYLDSEER_S10_1Q9UK61 TASOR 23272 transcription activation suppressor S1552 87.11 TQIELQSSPDVQNSL0.15679 0.20486 0.19158 0.18441 0.12063 0.12444 0.15586 0.13365 0.13882 0.14347 0.13136 0.13788 0.72472 0.7477 0.19103 0.11424 0.0491 0.03445 -0.46451 -0.41947
Q9UKV3_kIsVVSATk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S825 99.82 KSFKRKISVVSATKG0.29675 0.32284 0.22539 0.28166 0.15368 0.0906 0.1189 0.12106 0.06909 0.09349 0.06872 0.0771 0.4298 0.27374 0.16717 0.14683 0.00949 0.0025 -1.21827 -1.86913
Q9UKV3_kPsISITTESLk_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S863 100 ATTQKKPSISITTES0.22656 0.22159 0.20048 0.21621 0.14076 0.16055 0.15312 0.15147 0.04158 0.06746 0.04863 0.05255 0.70059 0.24307 0.54491 0.96544 0.00279 0.00012 -0.51336 -2.04053
Q9UKV3_rAsHTLLPSHR_S3_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S561 91.37 QKEGRRASHTLLPSH0.2634 0.2607 0.25242 0.25884 0.14729 0.17128 0.1443 0.15429 0.1211 0.12605 0.08567 0.11094 0.59608 0.4286 0.15512 0.12637 0.00034 0.00035 -0.74643 -1.22231
Q9UKV3_rAsHTLLPSHR_S3_T5_1 Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer 1 S561.T563 50;50 QKEGRRASHTLLPSH.EGRRASHTLLPSHRL0.21867 0.24476 0.19146 0.2183 0.12387 0.1417 0.13991 0.13516 0.08647 0.13552 0.05651 0.09284 0.61915 0.42527 0.51581 0.61726 0.00713 0.01058 -0.69165 -1.23354
Q9ULH0_tPStVTLNNNSAPANR_S3_T4_1 Q9ULH0 KIDINS220 57498 kinase D-interacting substrate 220kDa S1681.T168248.5;48.5 YNLNRTPSTVTLNNN.NLNRTPSTVTLNNNS0.21555 0.28234 0.22701 0.24163 0.18582 0.14597 0.15627 0.16268 0.08562 0.10855 0.08574 0.0933 0.67327 0.38613 0.88389 0.24045 0.02958 0.00252 -0.57074 -1.37283
Q9ULW0_iRMPtkEDEEEDEPVVIk_T5_1 Q9ULW0 TPX2 22974 TPX2, microtubule nucleation factor T499 100 KNRIRMPTKEDEEED0.20507 0.23572 0.2498 0.23019 0.15979 0.16597 0.18726 0.17101 0.0893 0.12976 0.07687 0.09864 0.74288 0.42851 0.71087 0.81227 0.01923 0.00315 -0.42879 -1.22261
Q9UNN5_ksPmMPENAENEGDALLQFTAEFSSR_S2_1Q9UNN5 FAF1 11124 Fas associated factor 1 S320 100 ASSALRKSPMMPENA0.21285 0.26409 0.22305 0.23333 0.11901 0.13636 0.16156 0.13897 0.1557 0.1968 0.14223 0.16491 0.59561 0.70677 0.06985 0.9533 0.0091 0.03931 -0.74755 -0.50068
Q9UPU5_nDINEAVALLTNERPGLDYGGYEPMDSGGGPsPGPGGGPR_S32_1Q9UPU5 USP24 23358 ubiquitin specific peptidase 24 S63 100 MDSGGGPSPGPGGGP0.22045 0.21076 0.22532 0.21884 0.13295 0.16399 0.17697 0.15797 0.11959 0.14543 0.14637 0.13713 0.72184 0.62661 0.6223 0.38404 0.01142 0.00111 -0.47025 -0.67437
Q9UQC2_rNtLPAmDNSR_T3_1 Q9UQC2 GAB2 9846 GRB2 associated binding protein 2 T391 100 ATIPRRNTLPAMDNS0.21364 0.25081 0.23203 0.23216 0.18514 0.153 0.18231 0.17349 0.13162 0.15263 0.11143 0.13189 0.74726 0.5681 0.63258 0.8975 0.01682 0.00332 -0.42032 -0.81578
Q9Y2I7_sAsITNLSLDR_S3_1 Q9Y2I7 PIKFYVE 200576 phosphoinositide kinase, FYVE-type zinc finger containingS307 99.96 PARNRSASITNLSLD0.22109 0.19899 0.17577 0.19862 0.14373 0.10247 0.13297 0.12639 0.07405 0.08781 0.11405 0.09197 0.63635 0.46307 0.61874 0.89138 0.01595 0.00372 -0.65212 -1.1107
Q9Y2L6_kSsINEQFVDTR_S3_1 Q9Y2L6 FRMD4B 23150 FERM domain containing 4B S628 91.79 RIHFRKSSINEQFVD0.22301 0.17639 0.19512 0.19817 0.12958 0.11709 0.1179 0.12153 0.09847 0.09897 0.08324 0.09356 0.61323 0.4721 0.14932 0.25366 0.0056 0.00195 -0.70549 -1.08283
Q9Y383_aMLDQLMGTsRDGDTTR_S10_1 Q9Y383 LUC7L2 51631 LUC7 like 2, pre-mRNA splicing factor S18 93.16 LDQLMGTSRDGDTTR0.18258 0.23911 0.20015 0.20728 0.14828 0.12105 0.15354 0.14095 0.06315 0.0986 0.08249 0.08142 0.68002 0.39278 0.89541 0.54704 0.02725 0.00302 -0.55635 -1.3482
Q9Y4H2_rHNsASVENVSLR_S4_1 Q9Y4H2 IRS2 8660 insulin receptor substrate 2 S1174 91.64 HNPKRHNSASVENVS0.17492 0.18 0.20646 0.18713 0.11555 0.0895 0.12613 0.11039 0.13972 0.13054 0.12774 0.13267 0.58994 0.70897 0.15544 0.2407 0.00632 0.00641 -0.76136 -0.4962
Q9Y572_tIENQHsRNDVmVSEWLNk_S7_1 Q9Y572 RIPK3 11035 receptor interacting serine/threonine kinase 3 S339 89.95 RTIENQHSRNDVMVS0.21301 0.20148 0.17411 0.1962 0.15243 0.10659 0.10128 0.1201 0.11843 0.14676 0.14658 0.13726 0.61215 0.69958 0.10252 0.79983 0.01876 0.0167 -0.70805 -0.51543
Q9Y5B0_kRQPsMSETMPLYTLck_S5_1 Q9Y5B0 CTDP1 9150 CTD phosphatase subunit 1 S839 98.92 SRRKRQPSMSETMPL0.24797 0.20739 0.21049 0.22195 0.18319 0.14716 0.12847 0.15294 0.14219 0.13954 0.13009 0.13727 0.68908 0.61849 0.19423 0.14698 0.02896 0.00334 -0.53726 -0.69318
Q9Y613_sLAPEPkEPLIPASPk_S1_1 Q9Y613 FHOD1 29109 formin homology 2 domain containing 1 S510 100 VLLRAQRSLAPEPKE0.22037 0.23071 0.19357 0.21488 0.17471 0.14004 0.1051 0.13995 0.11751 0.15321 0.12778 0.13283 0.65131 0.61816 0.36396 0.95777 0.03091 0.00588 -0.61859 -0.69395
Q9Y6G9_sVSsNVASVSPIPAGSk_S1_1 Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 dynein cytoplasmic 1 light intermediate chain 1 S412 99.6 SPRTPNRSVSSNVAS0.38554 0.29651 0.27521 0.31909 0.12205 0.10226 0.15281 0.12571 0.12442 0.13327 0.14255 0.13341 0.39397 0.41811 0.03514 0.04688 0.01698 0.02911 -1.34386 -1.25805
Q9Y6G9_sVSsNVASVSPIPAGSk_S1_S3_S4_1 Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 dynein cytoplasmic 1 light intermediate chain 1 S412.S414.S41533.33;33.33;33.33SPRTPNRSVSSNVAS.RTPNRSVSSNVASVS.TPNRSVSSNVASVSP0.22528 0.23571 0.1792 0.2134 0.11422 0.08251 0.12201 0.10624 0.08441 0.13785 0.13305 0.11844 0.49787 0.55501 0.14206 0.98306 0.00715 0.01754 -1.00615 -0.84943
Q9Y6M5_sTRPGsSDINVAPGEQGPDQEETNTLVANTSNSNGLk_S1_T2_1Q9Y6M5 SLC30A1 7779 solute carrier family 30 member 1 S167.T168 44.52;44.52PKGPRVKSTRPGSSD.KGPRVKSTRPGSSDI0.1743 0.1851 0.16501 0.1748 0.07795 0.11035 0.12598 0.10476 0.11 0.0993 0.07724 0.09551 0.59931 0.54639 0.09574 0.53177 0.01018 0.00214 -0.73863 -0.87199
W0Z7M9_qNsTSLTGkPGALPANLDDmk_S3_1 W0Z7M9 MRTFA 57591 myocardin related transcription factor A S368 81.41 CGLARQNSTSLTGKP0.22599 0.25286 0.21945 0.23277 0.13751 0.11689 0.15128 0.13523 0.10564 0.13466 0.1092 0.1165 0.58097 0.50051 0.2461 0.88837 0.00241 0.00106 -0.78347 -0.99852
W0Z7M9_qNStSLTGkPGALPANLDDMk_S5_1 W0Z7M9 MRTFA 57591 myocardin related transcription factor A S370 91.32 LARQNSTSLTGKPGA0.30429 0.21059 0.27171 0.2622 0.13331 0.14195 0.17621 0.15049 0.12846 0.13705 0.13786 0.13446 0.57395 0.5128 0.19823 0.02371 0.02137 0.0418 -0.80101 -0.96352



4. Phosphosites downregulated in shDAPK3#1 cells and shTBK1#1 cells at different phosphosite(s) in the same protein(29 genes) (P<0.05, log2FC<-0.4)
blue; P<0.05, log2FC<-0.4 for shDAPK3#1
yellow; P<0.05, log2FC<-0.4 for shTBK1#1
Unique ID_REAL Protein ID Gene Gene ID Description Prot_Loc PTM_ScoreFlank_Seq shControl-1shControl-2shControl-3shControl_AVEshDAPK3#1-1shDAPK3#1-2shDAPK3#1-3shDAPK3#1_AVEshTBK1#1-1shTBK1#1-2shTBK1#1-3shTBK1#1_AVEFC (shDAPK3 vs shControl)FC (shTBK1 vs shControl)F test (shDAPK3)F test (shTBK1)P value (shDAPK3 vs shControl)P value (shTBK1 vs shControl)logFC (shDAPK3 vs shControl)logFC (shTBK1 vs shControl)
P31749_rPHFPQFsYSASGTA_S8_Y9_S10_1P31749 AKT1 207 AKT serine/threonine kinase 1 S473.Y474.S47533.33;33.33;33.33RPHFPQFSYSASGTA.PHFPQFSYSASGTA.HFPQFSYSASGTA0.199261 0.176136 0.242681 0.206026 0.149412 0.117822 0.153002 0.140079 0.14333 0.156105 0.160983 0.153472 0.679909 0.744919 0.494353 0.135734 0.042664 0.059968 -0.55659 -0.42484
P31749_rPHFPQFSYsASGTA_S10_1 P31749 AKT1 207 AKT serine/threonine kinase 1 S475 82.54 HFPQFSYSASGTA0.17425 0.151665 0.190585 0.172167 0.152988 0.153268 0.145376 0.150544 0.111017 0.117925 0.126135 0.118359 0.874408 0.687468 0.099743 0.260793 0.135153 0.011273 -0.19362 -0.54063
Q86YS7_sLQRAsTDNEELLQFPLELcSDSLPSHPFPPAk_S6_1Q86YS7 C2CD5 9847 C2 domain-containing protein 5 S817 76.46 EKSLQRASTDNEELL0.180333 0.241276 0.161711 0.19444 0.093843 0.101706 0.136141 0.110563 0.189181 0.186799 0.164212 0.180064 0.568625 0.926064 0.452297 0.197604 0.03726 0.600399 -0.81445 -0.11082
Q86YS7_sLQRAStDNEELLQFPLELcSDSLPSHPFPPAk_S6_T7_1Q86YS7 C2CD5 9847 C2 domain-containing protein 5 S817.T818 49.43;49.43EKSLQRASTDNEELL.KSLQRASTDNEELLQ0.1962 0.244876 0.227179 0.222751 0.13436 0.106548 0.148193 0.1297 0.217173 0.159796 0.197756 0.191575 0.582265 0.86004 0.851268 0.832289 0.00772 0.230305 -0.78025 -0.21752
Q86YS7_lSSPAAFLPAcNsPSk_S13_1 Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 S260 99.98 AFLPACNSPSKEMKE0.185595 0.224885 0.169731 0.193403 0.144739 0.155978 0.243089 0.181269 0.098026 0.115103 0.102606 0.105245 0.937256 0.544174 0.435305 0.176702 0.747233 0.006816 -0.09348 -0.87786
Q86YS7_nkELYEINPPEISEEIIGsPIPEPR_S19_1Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 S643 100 ISEEIIGSPIPEPRQ0.211844 0.188315 0.200703 0.200287 0.157664 0.163876 0.173608 0.165049 0.151036 0.10915 0.152885 0.13769 0.824062 0.687465 0.635895 0.369281 0.012822 0.016703 -0.27917 -0.54064
Q86YS7_qQtQSALEQR_T3_1 Q86YS7 C2CD5 9847 C2 calcium dependent domain containing 5 T339 95.32 KALLRQQTQSALEQR0.196201 0.261174 0.249347 0.235574 0.171019 0.127454 0.202666 0.167046 0.089197 0.124341 0.081724 0.098421 0.709104 0.417791 0.912942 0.603752 0.081384 0.004577 -0.49593 -1.25915
Q9UPN4_kRPAsLSTAPSEk_S5_1 Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S114 99.88 SGKKRPASLSTAPSE0.164356 0.1995 0.230476 0.198111 0.139041 0.1439 0.126304 0.136415 0.177928 0.178357 0.129952 0.162079 0.688579 0.818122 0.140326 0.828613 0.035706 0.222299 -0.53831 -0.28961
Q9UPN4_lksLHEAELLQSDER_S3_1 Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S731 100 QEVRRLKSLHEAELL0.145472 0.162549 0.185702 0.164575 0.122665 0.14455 0.156339 0.141185 0.104248 0.112345 0.110272 0.108955 0.857875 0.662042 0.834636 0.083177 0.20038 0.009512 -0.22116 -0.595
Q9UPN4_sGSPRPTEPTDFLmLFEGSPSGk_S1_1Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S87 86.42 TQVSQPRSGSPRPTE0.167048 0.174856 0.211568 0.184491 0.117173 0.125233 0.176648 0.139685 0.097521 0.127494 0.089847 0.104954 0.757138 0.568884 0.703741 0.823723 0.124885 0.011297 -0.40137 -0.81379
Q9UPN4_sGSPRPTEPTDFLmLFEGSPSGk_S3_1Q9UPN4 CEP131 22994 centrosomal protein 131 S89 90.19 VSQPRSGSPRPTEPT0.171135 0.19528 0.187064 0.184493 0.1498 0.115919 0.19858 0.154766 0.098689 0.152957 0.112061 0.121236 0.838875 0.65713 0.160539 0.317234 0.300451 0.023701 -0.25347 -0.60575
I3L2J0_aRtPLTAAQQk_T3_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor T472 100 APAARARTPLTAAQQ0.175546 0.262338 0.23606 0.224648 0.104573 0.112369 0.142958 0.119967 0.145011 0.196277 0.149305 0.163531 0.534022 0.727944 0.344113 0.57987 0.020712 0.11556 -0.90503 -0.4581
I3L2J0_dsPVIVRNPDVPLPSkFPGEVGTAGEVR_S2_1I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S809 100 VPAVQRDSPVIVRNP0.23968 0.158436 0.179869 0.192661 0.113866 0.129891 0.114622 0.11946 0.196456 0.153702 0.171395 0.173851 0.620052 0.902365 0.08816 0.413084 0.042217 0.528561 -0.68954 -0.14822
I3L2J0_sRQPsPLLLLPPPAGLTSDPGPSVR_S5_1I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S780 88.14 FSRSRQPSPLLLLPP0.19196 0.218324 0.158038 0.18944 0.091567 0.118577 0.149743 0.119962 0.113201 0.167959 0.120509 0.13389 0.633246 0.706764 0.962627 0.983604 0.045572 0.085767 -0.65916 -0.5007
I3L2J0_aQSVsPVQAPPPGGSAQLLPGk_S5_1I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S1813 91.37 PPKAQSVSPVQAPPP0.229095 0.259599 0.174773 0.221156 0.179474 0.163129 0.216322 0.186309 0.114834 0.144733 0.164079 0.141215 0.842432 0.638534 0.573615 0.500105 0.301145 0.049277 -0.24737 -0.64716
I3L2J0_kTFDsVDkVLSEVDFEER_S5_1 I3L2J0 CIC 23152 capicua transcriptional repressor S2251 99.98 PLKKTFDSVDKVLSE0.255084 0.321369 0.200028 0.258827 0.098275 0.21771 0.15646 0.157482 0.060184 0.071706 0.063874 0.065255 0.608444 0.252117 0.98285 0.018584 0.108407 0.030312 -0.7168 -1.98783
Q9NPI6_kASSPsPLTIGTPESQR_S6_1 Q9NPI6 DCP1A 55802 decapping mRNA 1A S525 98.37 ERKASSPSPLTIGTP0.195602 0.260939 0.185415 0.213985 0.136337 0.089429 0.147429 0.124398 0.13003 0.182139 0.150006 0.154058 0.581341 0.719948 0.72155 0.583098 0.038886 0.100001 -0.78254 -0.47404
Q9NPI6_kASsPSPLTIGTPESQR_S4_1 Q9NPI6 DCP1A 55802 decapping mRNA 1A S523 88.22 DLERKASSPSPLTIG0.142474 0.197305 0.153703 0.164494 0.159011 0.167945 0.208537 0.178498 0.084826 0.117319 0.093075 0.098407 1.08513 0.598238 0.907411 0.507505 0.569468 0.02693 0.117869 -0.74121
Q9NRA8_aAsADYLRPR_S3_Y6_1 Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 eukaryotic translation initiation factor 4E nuclear import factor 1S577.Y580 50;50 VFQTRAASADYLRPR.TRAASADYLRPRIPS0.177434 0.222815 0.188038 0.196096 0.111389 0.060311 0.121247 0.097649 0.121713 0.256341 0.114124 0.164059 0.497965 0.836628 0.690007 0.161825 0.013488 0.542494 -1.00588 -0.25734
Q9NRA8_aPsPPLSQVFQTR_S3_1 Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 eukaryotic translation initiation factor 4E nuclear import factor 1S564 100 LLGQRAPSPPLSQVF0.153122 0.227503 0.159533 0.180053 0.13683 0.106038 0.200709 0.147859 0.075785 0.131612 0.077591 0.094996 0.821199 0.527601 0.842966 0.743996 0.429384 0.047227 -0.2842 -0.92248
Q9NRA8_aPsPPLSQVFQTR_S7_1 Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 eukaryotic translation initiation factor 4E nuclear import factor 1S568 90.81 RAPSPPLSQVFQTRA0.182543 0.203632 0.142255 0.176144 0.149825 0.090817 0.2036 0.148081 0.066795 0.131605 0.070838 0.089746 0.840682 0.509506 0.468143 0.849086 0.492762 0.035301 -0.25037 -0.97283
Q7Z589_sPRPAsPASNVVVLPSGSTVYVk_S1_S6_2Q7Z589 EMSY 56946 BRCA2-interacting transcriptional repressor S168.S173 100;99.12 GSIATVKSPRPASPA.VKSPRPASPASNVVV0.250995 0.217721 0.165791 0.211502 0.122339 0.129951 0.109183 0.120491 0.196052 0.159268 0.102793 0.152704 0.569691 0.721998 0.112973 0.91047 0.023464 0.184813 -0.81175 -0.46993
Q7Z589_qPtIDLSQMAVPIQMTQEk_T3_1Q7Z589 EMSY 56946 BRCA2-interacting transcriptional repressor T799 98.99 ESKPRQPTIDLSQMA0.137785 0.208273 0.202648 0.182902 0.204807 0.150691 0.20366 0.186386 0.040713 0.07766 0.030304 0.049559 1.019047 0.270961 0.767662 0.575083 0.909594 0.007617 0.02722 -1.88384
Q4L180_sNSNSsSVITTEDNk_S6_S7_1 Q4L180 FILIP1L 11259 Filamin A-interacting protein 1-like S1052.S105349.7;49.7 QRSNSNSSSVITTED.RSNSNSSSVITTEDN0.144888 0.174954 0.171746 0.163863 0.112359 0.105071 0.111084 0.109505 0.169217 0.152355 0.098885 0.140152 0.668271 0.855302 0.105284 0.336353 0.005156 0.365381 -0.58149 -0.22549
Q4L180_rIsDPQVFSk_S3_1 Q4L180 FILIP1L 11259 filamin A interacting protein 1 like S791 100 SLNGRRISDPQVFSK0.167624 0.231029 0.186936 0.195196 0.110996 0.121789 0.174922 0.135902 0.084772 0.122232 0.102475 0.10316 0.696235 0.528494 0.948445 0.499033 0.095156 0.013166 -0.52235 -0.92004
P85037_sAPAsPTHPGLMSPR_S1_S5_T7_2P85037 FOXK1 221937 Forkhead box protein K1 S416.S420.T42252.13;52.13;95.75FGPLSSRSAPASPTH.SSRSAPASPTHPGLM.RSAPASPTHPGLMSP0.176903 0.153809 0.154563 0.161758 0.094053 0.137592 0.087317 0.10632 0.224429 0.129774 0.124459 0.159554 0.657279 0.986375 0.375516 0.103219 0.033824 0.950473 -0.60542 -0.01979
P85037_eEAPAsPLRPLYPQISPLk_S6_1 P85037 FOXK1 221937 forkhead box K1 S213 100 HKEEAPASPLRPLYP0.217509 0.266718 0.201033 0.22842 0.130248 0.190835 0.175248 0.165444 0.123918 0.152025 0.070599 0.115514 0.724297 0.505709 0.917441 0.811487 0.078666 0.021868 -0.46535 -0.98362
P85037_qsPGPALAR_S2_1 P85037 FOXK1 221937 forkhead box K1 S101 100 AAASVRQSPGPALAR0.169199 0.233817 0.236097 0.213037 0.153606 0.091893 0.173485 0.139661 0.089526 0.119476 0.087567 0.098856 0.655572 0.464033 0.887037 0.362935 0.089774 0.009235 -0.60917 -1.1077
Q9NW75_rRPsSNLNNNVR_S4_1 Q9NW75 GPATCH2 55105 G-patch domain containing 2 S129 90.15 LVAKRRPSSNLNNNV0.203779 0.196362 0.12731 0.175817 0.111263 0.088038 0.079928 0.093076 0.124144 0.108301 0.074206 0.102217 0.529393 0.581383 0.258938 0.536058 0.033836 0.060927 -0.91759 -0.78244
Q9NW75_rRPsSNLNNNVR_S4_S5_1 Q9NW75 GPATCH2 55105 G-patch domain containing 2 S129.S130 50;50 LVAKRRPSSNLNNNV.VAKRRPSSNLNNNVR0.28321 0.2244 0.174965 0.227525 0.165156 0.084794 0.102114 0.117355 0.147763 0.13468 0.08168 0.121374 0.515788 0.533456 0.757091 0.588557 0.050026 0.046386 -0.95515 -0.90656
Q8IU81_sPGPPALkHPATk_S1_1 Q8IU81 IRF2BP1 26145 Interferon regulatory factor 2-binding protein 1S66 100 HVLPEGRSPGPPALK0.172595 0.166021 0.189348 0.175988 0.147123 0.122203 0.10628 0.125202 0.161591 0.125901 0.139997 0.142496 0.711421 0.809694 0.508965 0.618502 0.021029 0.055107 -0.49122 -0.30455
Q8IU81_nVAEALGHsPk_S9_1 Q8IU81 IRF2BP1 26145 interferon regulatory factor 2 binding protein 1S436 100 VAEALGHSPKDPGGG0.204076 0.16689 0.17395 0.181639 0.163968 0.133776 0.154877 0.150874 0.108431 0.149082 0.093033 0.116849 0.830627 0.643304 0.761699 0.634941 0.10099 0.032849 -0.26773 -0.63643
Q8IU81_nVAEALGHsPkDPGGGGGPVR_S9_1Q8IU81 IRF2BP1 26145 interferon regulatory factor 2 binding protein 1S436 100 VAEALGHSPKDPGGG0.168726 0.18704 0.168874 0.17488 0.156646 0.133994 0.164923 0.151854 0.108688 0.143815 0.113493 0.121998 0.868334 0.697612 0.603959 0.468331 0.105903 0.013602 -0.20368 -0.5195
Q92615_sPsPAHLPDDPkVAEk_S3_1 Q92615 LARP4B 23185 La ribonucleoprotein 4B S601 89.46 ATYERSPSPAHLPDD0.218066 0.180913 0.22557 0.208183 0.139526 0.180071 0.14417 0.154589 0.236571 0.134129 0.179774 0.183491 0.742564 0.881395 0.925362 0.356742 0.046606 0.492083 -0.42941 -0.18214
Q92615_hAIPsAERGPGLLESPSIFNFTADR_S5_1Q92615 LARP4B 23185 La ribonucleoprotein 4B S424 100 HLRHAIPSAERGPGL0.224844 0.212317 0.224106 0.220422 0.153104 0.175798 0.184818 0.17124 0.10052 0.123923 0.097587 0.107343 0.776872 0.486989 0.312286 0.38341 0.008719 0.000259 -0.36425 -1.03804
Q9Y608_nSASATTPLSGNSsR_S13_S14_1Q9Y608 LRRFIP2 9209 LRR binding FLII interacting protein 2 S323.S324 50;50 TTPLSGNSSRRGSGD.TPLSGNSSRRGSGDT0.255748 0.1945 0.257196 0.235814 0.169 0.181752 0.138489 0.16308 0.243732 0.212044 0.139662 0.198479 0.691563 0.841676 0.55688 0.620749 0.040328 0.371038 -0.53207 -0.24866
Q9Y608_qYAENYTRPsSR_S11_1 Q9Y608 LRRFIP2 9209 LRR binding FLII interacting protein 2 S309 89.89 ENYTRPSSRNSASAT0.212496 0.175604 0.188821 0.192307 0.179626 0.100345 0.159963 0.146645 0.097944 0.121006 0.102977 0.107309 0.762555 0.558008 0.340214 0.592429 0.155891 0.002719 -0.39109 -0.84164
P33241_qAsIELPSmAVASTk_S8_1 P33241 LSP1 4046 Lymphocyte-specific protein 1 S257 89.99 QASIELPSMAVASTK0.20342 0.214876 0.184325 0.200874 0.138327 0.09459 0.115889 0.116269 0.351238 0.558994 0.243869 0.384701 0.578813 1.915133 0.664859 0.018391 0.005418 0.184167 -0.78883 0.937445
P33241_tPSPLVLEGTIEQSsPPLSPTTk_S15_1P33241 LSP1 4046 Lymphocyte-specific protein 1 S189 85.42 EGTIEQSSPPLSPTT0.214841 0.184061 0.196309 0.198404 0.14498 0.117927 0.172878 0.145262 0.386386 0.33033 0.197494 0.304736 0.732152 1.53594 0.482624 0.04976 0.043335 0.195485 -0.44979 0.619122
P33241_qASIELPsmAVASTk_S3_1 P33241 LSP1 4046 lymphocyte-specific protein 1 S252 100 PKLARQASIELPSMA0.168636 0.186709 0.184436 0.179927 0.136116 0.115839 0.180371 0.144109 0.116585 0.149656 0.103597 0.123279 0.80093 0.685164 0.163421 0.29326 0.145985 0.018832 -0.32025 -0.54548
Q8N5G2_rLNNDLVGsTENLLk_S9_1 Q8N5G2 MACO1 55219 macoilin 1 S305 95.16 LNNDLVGSTENLLKE0.183444 0.172825 0.164982 0.17375 0.079648 0.098932 0.128136 0.102239 0.116724 0.159335 0.181101 0.152387 0.588422 0.877043 0.251815 0.148242 0.009013 0.338034 -0.76508 -0.18928
Q8N5G2_kLsTTLPEIEYR_S3_1 Q8N5G2 MACO1 55219 macoilin 1 S244 90.4 IPANKKLSTTLPEIE0.15908 0.21612 0.19005 0.188417 0.13423 0.169367 0.239303 0.180967 0.048196 0.089052 0.105109 0.080786 0.960462 0.42876 0.443578 0.972772 0.841882 0.010393 -0.0582 -1.22176
P46821_kLGDVsPTQIDVSQFGSFkEDTk_S6_1P46821 MAP1B 4131 Microtubule-associated protein 1B S1501 97.99 ERKLGDVSPTQIDVS0.16786 0.226216 0.175112 0.189729 0.142569 0.11195 0.124307 0.126275 0.181177 0.148731 0.152037 0.160648 0.665556 0.846724 0.380006 0.479266 0.035873 0.239434 -0.58737 -0.24004
P46821_tTksPSDSGYSYETIGk_S4_1 P46821 MAP1B 4131 microtubule associated protein 1B S1915 90.64 KIERTTKSPSDSGYS0.182515 0.178272 0.171032 0.177273 0.169751 0.176067 0.189967 0.178595 0.113274 0.133277 0.108011 0.118187 1.007457 0.666698 0.479249 0.318921 0.856329 0.002147 0.010718 -0.5849
Q9Y2U5_yHVSYHHQEYNDGRktFPR_T16_1Q9Y2U5 MAP3K2 10746 Mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2T283 96.41 EYNDGRKTFPRARRT0.189648 0.207034 0.16883 0.188504 0.130272 0.15971 0.134476 0.141486 0.190659 0.150111 0.132837 0.157869 0.750571 0.837483 0.818598 0.586855 0.030723 0.20734 -0.41394 -0.25587
Q9Y2U5_rRGsDIDNPTLTVMDISPPSR_S4_1Q9Y2U5 MAP3K2 10746 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2S331 100 SRIRRRGSDIDNPTL0.187416 0.21449 0.193476 0.198461 0.181196 0.212499 0.227033 0.206909 0.14389 0.140818 0.130206 0.138305 1.042571 0.696887 0.537958 0.406805 0.621549 0.002817 0.060146 -0.521
Q9Y2U5_rRGSDIDNPtLTVMDISPPSR_T10_1Q9Y2U5 MAP3K2 10746 mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2T337 79.82 GSDIDNPTLTVMDIS0.18882 0.212138 0.196488 0.199149 0.149512 0.19261 0.209576 0.183899 0.105401 0.136988 0.101881 0.114757 0.923426 0.576235 0.25679 0.548501 0.47042 0.00299 -0.11493 -0.79527
P42695_qTsNRSEPSGEINIDSSGETVGSGER_T2_S3_1P42695 NCAPD3 23310 non-SMC condensin II complex subunit D3 T516.S517 49.98;49.98AFSYQRQTSNRSEPS.FSYQRQTSNRSEPSG0.173938 0.199924 0.198904 0.190922 0.100666 0.080226 0.149614 0.110169 0.183478 0.209416 0.171455 0.188116 0.577034 0.985303 0.291131 0.730556 0.022241 0.851542 -0.79327 -0.02136
P42695_sLGVLPFTLNSGsPEk_S11_S13_1P42695 NCAPD3 23310 non-SMC condensin II complex subunit D3 S1382.S138449.83;49.83VLPFTLNSGSPEKTC.PFTLNSGSPEKTCSQ0.186065 0.159701 0.158704 0.168157 0.129985 0.117188 0.154106 0.13376 0.087946 0.110126 0.118907 0.10566 0.795445 0.628341 0.813179 0.972093 0.070582 0.008259 -0.33017 -0.67038
Q9NWQ8_qHsGDHENLMNVPSDkEMFSR_S3_1Q9NWQ8 PAG1 55824 phosphoprotein membrane anchor with glycosphingolipid microdomains 1S50 100 EKKPRQHSGDHENLM0.124641 0.165334 0.132338 0.140771 0.100121 0.069765 0.100001 0.089962 0.17902 0.162681 0.22489 0.188864 0.63907 1.34164 0.791359 0.61999 0.034031 0.098483 -0.64595 0.423998
Q9NWQ8_cRQSVNVEsILGNScDPEEEAPPPVPVk_S9_1Q9NWQ8 PAG1 55824 phosphoprotein membrane anchor with glycosphingolipid microdomains 1S244 84.37 RQSVNVESILGNSCD0.152065 0.157371 0.157575 0.155671 0.187003 0.099583 0.215535 0.167374 0.065196 0.044501 0.071713 0.06047 1.07518 0.388449 0.005333 0.092226 0.769305 0.000345 0.104578 -1.3642
Q9NWQ8_sREEDPTLTEEEIsAMYSSVNkPGQLVNk_Y17_1Q9NWQ8 PAG1 55824 phosphoprotein membrane anchor with glycosphingolipid microdomains 1Y317 73.96 EEEISAMYSSVNKPG0.211451 0.222279 0.186514 0.206748 0.193423 0.142458 0.156042 0.163974 0.145623 0.135197 0.148935 0.143252 0.79311 0.692881 0.651302 0.265122 0.082465 0.005041 -0.33441 -0.52932
P08559_yHGHSMSDPGVsYR_S5_S12_2P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S293.S300 99.95;93.26TYRYHGHSMSDPGVS.SMSDPGVSYRTREEI0.211983 0.232634 0.279987 0.241535 0.102813 0.144855 0.105003 0.117557 0.248002 0.171195 0.208704 0.2093 0.486708 0.866544 0.630875 0.903537 0.007002 0.342361 -1.03887 -0.20665
P08559_yHGHSMsDPGVsYR_S7_S12_2P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S295.S300 99.21;99.21RYHGHSMSDPGVSYR.SMSDPGVSYRTREEI0.243199 0.216025 0.292184 0.25047 0.087022 0.083475 0.082262 0.084253 0.229869 0.157777 0.114019 0.167222 0.336379 0.667633 0.008183 0.606568 0.017179 0.108778 -1.57184 -0.58287
P08559_yHGHSMSDPGVSyRTREEIQEVR_S5_S12_T15_2P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S293.S300.T30399.68;46.81;46.81TYRYHGHSMSDPGVS.SMSDPGVSYRTREEI.DPGVSYRTREEIQEV0.15438 0.166684 0.12734 0.149468 0.09554 0.074307 0.071802 0.08055 0.191858 0.211638 0.229183 0.210893 0.53891 1.41096 0.591483 0.925201 0.007612 0.017916 -0.89188 0.496677
P08559_yHGHsmSDPGVSYR_S5_S7_1 P08559 PDHA1 5160 pyruvate dehydrogenase E1 subunit alpha 1 S293.S295 45.72;45.72TYRYHGHSMSDPGVS.RYHGHSMSDPGVSYR0.230024 0.257779 0.227551 0.238452 0.09322 0.158142 0.292868 0.18141 0.159699 0.186892 0.153117 0.16657 0.760785 0.698547 0.052886 0.935418 0.392651 0.007114 -0.39444 -0.51757
Q96JY6_aGDSAVLVLPPsPGPR_S12_1 Q96JY6 PDLIM2 64236 PDZ and LIM domain 2 S197 100 AVLVLPPSPGPRSSR0.238194 0.219669 0.284592 0.247485 0.159239 0.11247 0.15847 0.143393 0.156376 0.119677 0.235744 0.170599 0.579401 0.689331 0.781486 0.482305 0.013609 0.122196 -0.78737 -0.53673
Q96JY6_sFQSLAcsPGLPAADR_S8_1 Q96JY6 PDLIM2 64236 PDZ and LIM domain 2 S161 100 SFQSLACSPGLPAAD0.200504 0.225338 0.25877 0.228204 0.165942 0.166916 0.227162 0.186673 0.102589 0.184809 0.13873 0.142042 0.81801 0.622436 0.820182 0.669679 0.190268 0.041824 -0.28981 -0.684
O75151_eSAsPTIPNLDLLEAHTk_S4_1 O75151 PHF2 5253 PHD finger protein 2 S539 91.68 KKSRESASPTIPNLD0.210389 0.234781 0.237593 0.227588 0.132059 0.123341 0.16097 0.13879 0.190347 0.152303 0.186669 0.17644 0.609829 0.775259 0.731705 0.67402 0.003405 0.026351 -0.71352 -0.36725
O75151_rkGsDDAPYSPTAR_S4_1 O75151 PHF2 5253 PHD finger protein 2 S899 99.99 RSKKRKGSDDAPYSP0.152925 0.18097 0.17037 0.168088 0.108983 0.11283 0.093181 0.104998 0.238632 0.240515 0.179114 0.21942 0.62466 1.305387 0.701936 0.282456 0.003408 0.077705 -0.67886 0.384478
O75151_rPsASSPNNNTAAk_S3_1 O75151 PHF2 5253 PHD finger protein 2 S1056 89 FLTQRRPSASSPNNN0.174262 0.1944 0.28713 0.218597 0.16099 0.083362 0.134153 0.126169 0.099009 0.14378 0.091746 0.111512 0.577174 0.510124 0.600327 0.359488 0.090138 0.049289 -0.79292 -0.97108
P11831_sLSEMEIGMVVGGPEASAAATGGYGPVSGAVSGAkPGkk_S1_1P11831 SRF 6722 Serum response factor S101 81.53 ERRGLKRSLSEMEIG0.16112 0.182613 0.156883 0.166872 0.149169 0.114112 0.109667 0.124316 0.116631 0.146627 0.127175 0.130144 0.744978 0.779905 0.578027 0.902243 0.045359 0.036321 -0.42473 -0.35863
P11831_sLsEMEIGMVVGGPEASAAATGGYGPVSGAVSGAkPGkk_S1_S3_1P11831 SRF 6722 serum response factor S101.S103 50;50 ERRGLKRSLSEMEIG.RGLKRSLSEMEIGMV0.186518 0.210588 0.174702 0.190603 0.170638 0.10899 0.114019 0.131216 0.124843 0.166057 0.128734 0.139878 0.688423 0.733871 0.444063 0.784879 0.056965 0.039569 -0.53863 -0.4464
Q9Y2W1_qAYsPR_S4_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 Thyroid hormone receptor-associated protein 3S119 94.54 QNYRQAYSPRRGRSR0.209052 0.176851 0.203462 0.196455 0.14318 0.134802 0.146429 0.14147 0.099235 0.120104 0.267969 0.162436 0.720116 0.826836 0.21675 0.067607 0.006399 0.563111 -0.4737 -0.27433
Q9Y2W1_aSESSkPWPDATYGTGsASR_S17_1Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S232 67.01 DATYGTGSASRASAV0.193939 0.212569 0.187176 0.197894 0.216538 0.220144 0.257961 0.231548 0.118714 0.158137 0.154866 0.143906 1.170058 0.727187 0.494498 0.530825 0.092239 0.021517 0.22658 -0.4596
Q9Y2W1_eRsPALkSPLQSVVVR_S3_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S248 100 ELSPRERSPALKSPL0.164832 0.198746 0.171276 0.178285 0.151023 0.11376 0.152279 0.139021 0.123497 0.132471 0.140867 0.132278 0.779767 0.741948 0.807543 0.377446 0.074405 0.016331 -0.35889 -0.43061
Q9Y2W1_iDIsPSTFR_S4_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S682 91.51 IHRRIDISPSTFRKH0.156011 0.180677 0.186932 0.17454 0.146378 0.131933 0.249893 0.176068 0.068874 0.126645 0.109521 0.10168 1.008752 0.58256 0.12129 0.46572 0.970118 0.020386 0.012572 -0.77952
Q9Y2W1_rIDIsPSTFR_S5_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S682.S684.T68533.33;33.33;33.33IHRRIDISPSTFRKH.RRIDISPSTFRKHGL.RIDISPSTFRKHGLA0.148825 0.208084 0.18358 0.180163 0.135548 0.130437 0.238146 0.168044 0.059972 0.109709 0.078185 0.082622 0.932733 0.458596 0.38727 0.833254 0.771895 0.012315 -0.10046 -1.1247
Q9Y2W1_rIDISPsTFR_S5_S7_T8_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S682 86.7 IHRRIDISPSTFRKH0.185258 0.217678 0.210326 0.204421 0.121045 0.163363 0.274121 0.186177 0.07045 0.144124 0.113357 0.10931 0.910752 0.534732 0.088388 0.348475 0.71585 0.015533 -0.13487 -0.90311
Q9Y2W1_sPsELFAQHIVTIVHHVk_S1_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S622 92.24 QSAQSQRSPSELFAQ0.158159 0.200528 0.185507 0.181398 0.145934 0.1516 0.198107 0.165214 0.110906 0.133258 0.051925 0.098696 0.91078 0.544087 0.720497 0.414414 0.477266 0.038577 -0.13483 -0.87809
Q9Y2W1_ssFSITR_S2_1 Q9Y2W1 THRAP3 9967 thyroid hormone receptor associated protein 3S560 86.78 DFPTGKSSFSITREA0.139472 0.186041 0.190832 0.172115 0.190472 0.169359 0.294408 0.21808 0.057059 0.115473 0.081934 0.084822 1.26706 0.492821 0.304551 0.967314 0.33501 0.020722 0.341485 -1.02086
Q14669_sEsPPAELPSLRR_S1_S3_1 Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S310.S312 50;50 RKSTKKRSESPPAEL.STKKRSESPPAELPS0.222179 0.203481 0.189168 0.204943 0.161773 0.119844 0.132551 0.138056 0.120744 0.173185 0.185829 0.159919 0.673632 0.780314 0.744385 0.374107 0.012955 0.111274 -0.56997 -0.35787
Q14669_rSEsPPAELPSLR_S4_1 Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S312 99.99 STKKRSESPPAELPS0.163252 0.135744 0.171412 0.156802 0.130059 0.131478 0.157308 0.139615 0.101178 0.10989 0.117638 0.109569 0.890386 0.69877 0.805046 0.325186 0.285648 0.01605 -0.1675 -0.51711
Q14669_vHDFPSGNGTGGsFSLNR_S13_1Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S1248 100 SGNGTGGSFSLNRGS0.194492 0.200352 0.214141 0.202995 0.166383 0.183043 0.187764 0.179064 0.121059 0.138255 0.111693 0.123669 0.882109 0.609223 0.892952 0.718516 0.051611 0.001226 -0.18097 -0.71496
Q14669_vHDFPSGNGTGGsFSLNR_S6_1Q14669 TRIP12 9320 thyroid hormone receptor interactor 12 S1241 88.61 VKVHDFPSGNGTGGS0.179534 0.145359 0.18078 0.168557 0.144427 0.153772 0.143864 0.147354 0.094137 0.118773 0.109561 0.10749 0.874209 0.637707 0.142399 0.554408 0.153068 0.011043 -0.19395 -0.64903
Q9P2Y5_rQsSIFGGADVGFSGGIPSPDkGHR_S4_1Q9P2Y5 UVRAG 7405 UV radiation resistance associated S483 99.16 PVPKRQSSIFGGADV0.202189 0.207548 0.146877 0.185538 0.137414 0.11996 0.079836 0.112403 0.156132 0.142018 0.181431 0.15986 0.605825 0.861606 0.87171 0.522308 0.047219 0.318603 -0.72303 -0.2149
Q9P2Y5_rQsSIFGGADVGFSGGIPSPDk_S3_S4_1Q9P2Y5 UVRAG 7405 UV radiation resistance associated S482.S483 50;50 IPVPKRQSSIFGGAD.PVPKRQSSIFGGADV0.25673 0.20545 0.161404 0.207861 0.113562 0.119831 0.119144 0.117512 0.086781 0.124049 0.128268 0.113032 0.56534 0.543788 0.010332 0.3727 0.080964 0.036031 -0.82281 -0.87888
Q9P2Y5_rQSsIFGGADVGFSGGIPSPDk_S4_1Q9P2Y5 UVRAG 7405 UV radiation resistance associated S483 99.55 PVPKRQSSIFGGADV0.240455 0.230478 0.163411 0.211448 0.130168 0.127772 0.128251 0.12873 0.089619 0.107898 0.121329 0.106282 0.608802 0.502638 0.001831 0.252216 0.075781 0.015298 -0.71595 -0.99241
Q5VUA4_vsPAHRsPTVLcQk_S2_S7_2 Q5VUA4 ZNF318 24149 Zinc finger protein 318 S2030.S203599.99;92.48DFCTTRVSPAHRSPT.RVSPAHRSPTVLCQK0.140991 0.173992 0.171247 0.162076 0.114046 0.121594 0.126393 0.120678 0.137225 0.149414 0.093118 0.126586 0.744574 0.781025 0.207123 0.553104 0.020701 0.152268 -0.42551 -0.35656
Q5VUA4_dIsPEkSELDLGEPGPPGVEPPPQLLDIQck_S3_1Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S1713 87.51 SDTSRDISPEKSELD0.168085 0.222183 0.249428 0.213232 0.130421 0.245626 0.227684 0.201244 0.122271 0.132067 0.091437 0.115258 0.943779 0.540531 0.617005 0.415546 0.794395 0.021809 -0.08348 -0.88755
Q5VUA4_eAHHSNTHSPEVsHPHPPsPVDPYLLTk_S9_S13_2Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S688.S692 81.97;94.25AHHSNTHSPEVSHPH.NTHSPEVSHPHPPSP0.21188 0.227868 0.200529 0.213426 0.199137 0.217485 0.15484 0.190487 0.190939 0.135579 0.151371 0.159296 0.892524 0.746377 0.307797 0.376579 0.319867 0.041476 -0.16404 -0.42202
Q5VUA4_hTDFLLPHERASQDGsGFSR_S12_1Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S501 91.46 LLPHERASQDGSGFS0.193788 0.178843 0.165524 0.179385 0.137915 0.140832 0.151401 0.143383 0.143252 0.130147 0.102288 0.125229 0.799301 0.698102 0.402339 0.627171 0.016938 0.020568 -0.32319 -0.51849
Q5VUA4_sSDTSStSPLNSSASQEELHQDEGLVAAPIVSNSEkPIAk_S8_S12_S13_1Q5VUA4 ZNF318 24149 zinc finger protein 318 S1616.S1620.S162128.93;28.93;28.93SSDTSSTSPLNSSAS.SSTSPLNSSASQEEL.STSPLNSSASQEELH0.129756 0.159535 0.181134 0.156808 0.126248 0.122469 0.149566 0.132761 0.112838 0.122117 0.101773 0.112243 0.846646 0.715796 0.489016 0.269732 0.233171 0.04966 -0.24017 -0.48238
O43149_hQVcPELELEASWPTHPHRNsk_S21_1O43149 ZZEF1 23140 Zinc finger ZZ-type and EF-hand domain-containing protein 1S1276 90.45 PTHPHRNSKEVKNIP0.196374 0.218801 0.157146 0.190774 0.148401 0.122461 0.11915 0.130004 0.210065 0.17323 0.115577 0.166291 0.681457 0.871665 0.417049 0.600796 0.039917 0.497791 -0.55331 -0.19815
O43149_tSsVVEEHFQASVSPTEAAPPATGDQSPGLGTQPk_T1_S2_S3_1O43149 ZZEF1 23140 zinc finger ZZ-type and EF-hand domain containing 1T1462.S1463.S146433.28;33.28;33.28PLNKRQRTSSVVEEH.LNKRQRTSSVVEEHF.NKRQRTSSVVEEHFQ0.193918 0.201944 0.225173 0.207012 0.17789 0.199323 0.219818 0.19901 0.151982 0.146199 0.149507 0.149229 0.961349 0.720873 0.749561 0.061936 0.62881 0.003722 -0.05687 -0.47218



5. Phosphosites downregulated at DAPK3 concensus site (R/K-X-X-S/T) in shDAPK3#1 cells(165 genes) (P<0.05, log2FC<-0.4)
16 proteins in red character have phosphosites corresponds to both DAPK3 concensus and IKK consensus (S-X-X-X-S/T) 
Protein Gene Gene ID Description Prot_Loc PTM_ScoreFlank_Seq R/K-X-X-S/T S-X-X-X-S/T shControl-1shControl-2shControl-3shDAPK3#1-1shDAPK3#1-2shDAPK3#1-3shDAPK3#1_AVGshControl_AVGFC F test P value LogFC
A0A0G2JK23 BAG6 7917 Large proline-rich protein BAG6 T1053 100 MPAKRRKTMQGEGPQ R A 0.223186 0.251044 0.219192 0.146726 0.131888 0.140124 0.139579 0.231141 0.603872 0.310137 0.001099 -0.72769
E7EVC7 ATG16L1 55054 Autophagy-related protein 16-1 S304 78.76 SDAARRRSVSSFPVP R A 0.171396 0.187948 0.191746 0.134541 0.140589 0.13245 0.13586 0.183697 0.739588 0.264746 0.002043 -0.43521
F8VVT9 AGAP2 116986 Arf-GAP with GTPase, ANK repeat and PH domain-containing protein 2T647 50 HRAAKRRTSLFANRR K A 0.253014 0.28169 0.169271 0.142136 0.087061 0.124159 0.117785 0.234658 0.501944 0.37553 0.035417 -0.9944
F8VVT9 AGAP2 116986 Arf-GAP with GTPase, ANK repeat and PH domain-containing protein 2S648 50 RAAKRRTSLFANRRG R A 0.253014 0.28169 0.169271 0.142136 0.087061 0.124159 0.117785 0.234658 0.501944 0.37553 0.035417 -0.9944
H0Y9Y3 SYNPO2 171024 Synaptopodin-2 (Fragment) S854 99.68 AHAARAQSPTPSLPA R A 0.238076 0.205604 0.209995 0.064005 0.095618 0.034767 0.064797 0.217892 0.297381 0.501995 0.001657 -1.74962
I3L2J0 CIC 23152 Protein capicua homolog T472 100 APAARARTPLTAAQQ R A 0.175546 0.262338 0.23606 0.104573 0.112369 0.142958 0.119967 0.224648 0.534022 0.344113 0.020712 -0.90503
Q9BXK1 KLF16 83855 Krueppel-like factor 16 S226 35.74 RPGARSTSPSDSLPC R A 0.232453 0.255797 0.261836 0.124996 0.159839 0.159485 0.148107 0.250029 0.592359 0.750824 0.002227 -0.75546
W0Z7M9 MRTFA 57591 Mkl1 variant 1 Mkl1_S S368 81.41 CGLARQNSTSLTGKP R A 0.225985 0.252861 0.219449 0.137514 0.11689 0.151283 0.135229 0.232765 0.580969 0.977299 0.002414 -0.78347
B7ZBB8 PPP1R3G 648791 Protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S86 50 RCRARSFSLPADPIL R A 0.372386 0.280037 0.297685 0.165321 0.204169 0.182263 0.183918 0.316703 0.580727 0.27265 0.012063 -0.78407
Q6ZRV2 FAM83H 286077 Protein FAM83H S1025 90.34 GPRARLSSATANALY R A 0.259773 0.23955 0.203769 0.126903 0.078968 0.117597 0.107823 0.234364 0.460065 0.890939 0.004521 -1.12009
Q92766 RREB1 6239 Ras-responsive element-binding protein 1 S1238 90.03 LLRAKRNSYTNCLQK K A 0.216126 0.287761 0.231245 0.13712 0.125866 0.164325 0.142437 0.245044 0.581271 0.430443 0.014035 -0.78272
Q12789 GTF3C1 2975 General transcription factor 3C polypeptide 1 S1173 100 PLSARGNSRLNIWGE R A 0.20537 0.241067 0.158369 0.118287 0.090761 0.096015 0.101687 0.201602 0.504398 0.220854 0.017028 -0.98737
Q15365 PCBP1 5093 Poly(rC)-binding protein 1 S246 100 NQVARQQSHFAMMHG R A 0.236852 0.25486 0.175239 0.09826 0.096368 0.09491 0.096513 0.222317 0.434122 0.00323 0.034627 -1.20383
A8K727 PLEKHA2 59339 Pleckstrin homology domain-containing family A member 2 S349 98.41 KALCKAPSVASSWQP K C 0.274571 0.271285 0.176101 0.160336 0.084141 0.119188 0.121222 0.240652 0.503721 0.63484 0.037812 -0.9893
B7ZBB8 PPP1R3G 648791 Protein phosphatase 1 regulatory subunit 3G S84 100 RRRCRARSFSLPADP R C 0.308807 0.25683 0.2185 0.165579 0.121358 0.141069 0.142669 0.261379 0.545832 0.38567 0.015153 -0.87347
O94915 FRYL 285527 Protein furry homolog-like S1957 90.58 RRGDRRRSNTLDIMD R D 0.199725 0.19981 0.188631 0.134135 0.13362 0.125148 0.130968 0.196055 0.668015 0.762406 0.00016 -0.58205
Q9BZ23 PANK2 80025 Pantothenate kinase 2, mitochondrial S189 92.59 TRRDRLGSYSGPTSV R D 0.22669 0.22301 0.204318 0.114812 0.131919 0.139344 0.128692 0.218006 0.590312 0.952473 0.000881 -0.76045
Q9P0L0 VAPA 9218 Vesicle-associated membrane protein-associated protein A S214 45.48 AHSDKPGSTSTASFR K D 0.256523 0.26201 0.26657 0.070704 0.095489 0.102412 0.089535 0.261701 0.342126 0.166883 6.82E-05 -1.5474
P48382 RFX5 5993 DNA-binding protein RFX5 S308 99.99 ARGERKKSVVESSAP R E 0.224836 0.222821 0.195264 0.133474 0.129013 0.110894 0.12446 0.214307 0.580757 0.68754 0.001585 -0.78399
Q92608 DOCK2 1794 Dedicator of cytokinesis protein 2 S1592 100 KIHEKRVSDNLRPFH K E 0.155028 0.136922 0.189077 0.057573 0.088856 0.087686 0.078038 0.160343 0.486698 0.619236 0.011049 -1.0389
O15042 U2SURP 23350 U2 snRNP-associated SURP motif-containing protein S202 100 GEKEKKKSNLELFKE K E 0.195988 0.212214 0.234551 0.122604 0.134704 0.105038 0.120782 0.214251 0.563742 0.744923 0.002695 -0.82689
O95243 MBD4 8930 Methyl-CpG-binding domain protein 4 S318 48.66 KKKERSLSSGSNFCS R E 0.212333 0.182262 0.206328 0.114935 0.101909 0.12349 0.113445 0.200308 0.566354 0.636057 0.001452 -0.82022
Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchor protein 13 S1876 100 QPKERPRSAVLLVDE R E 0.210401 0.192801 0.156084 0.130645 0.108412 0.10568 0.114912 0.186429 0.616386 0.392439 0.016034 -0.69809
Q9UJU6 DBNL 28988 Drebrin-like protein S269 32.75 KQKERAMSTTSISSP R E 0.280407 0.246683 0.203303 0.166798 0.127564 0.141345 0.145236 0.243464 0.596538 0.419195 0.017345 -0.74531
Q9H4L7 SMARCAD1 56916 SWI/SNF-related matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin subfamily A containing DEAD/H box 1S79 99.95 PDNERKASISYFKNQ R E 0.24465 0.267632 0.276765 0.130337 0.117483 0.118462 0.122094 0.263016 0.464207 0.315062 0.000172 -1.10716
J3KR55 PTPN7 5778 Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 7 (Fragment)S125 100 RLQERRGSNVALMLD R E 0.272025 0.20089 0.221338 0.142291 0.08802 0.116301 0.115537 0.231418 0.49926 0.709121 0.011664 -1.00214
G3V4K3 VIPAS39 63894 Spermatogenesis-defective protein 39 homolog T143 33.17 SSFFRGRTRPGSFQS R F 0.221562 0.302332 0.209497 0.124721 0.06514 0.128676 0.106179 0.244464 0.434334 0.664256 0.017874 -1.20312
Q9Y2L6 FRMD4B 23150 FERM domain-containing protein 4B S628 91.79 RIHFRKSSINEQFVD R F 0.223012 0.176394 0.195117 0.129583 0.117093 0.117905 0.121527 0.198174 0.613233 0.163037 0.005604 -0.70549
P35611 ADD1 118 Alpha-adducin S726 99.76 KKKFRTPSFLKKSKK R F 0.217818 0.281647 0.20581 0.134087 0.092382 0.148305 0.124925 0.235092 0.531387 0.674135 0.018917 -0.91217
Q9UEY8 ADD3 120 Gamma-adducin S693 99.76 KKKFRTPSFLKKNKK R F 0.240041 0.30014 0.240555 0.101096 0.075356 0.120157 0.098869 0.260245 0.379909 0.594971 0.002469 -1.39628
P51812 RPS6KA3 6197 Ribosomal protein S6 kinase alpha-3 S386 100 HQLFRGFSFVAITSD R F 0.208358 0.260998 0.254823 0.159661 0.10406 0.135579 0.1331 0.241393 0.551383 0.968515 0.009439 -0.85887
Q15418 RPS6KA1 6195 Ribosomal protein S6 kinase alpha-1 S380 100 HQLFRGFSFVATGLM R F 0.231086 0.246596 0.213559 0.105602 0.070786 0.106985 0.094457 0.230414 0.409946 0.787396 0.000866 -1.28649
Q92576 PHF3 23469 PHD finger protein 3 S1758 98.96 VHPFRRGSAVATSHF R F 0.214591 0.215017 0.221775 0.13198 0.115355 0.14327 0.130202 0.217128 0.599655 0.152216 0.0005 -0.73779
Q14289 PTK2B 2185 Protein-tyrosine kinase 2-beta S778 100 HNVFKRHSMREEDFI K F 0.253528 0.194408 0.173386 0.105871 0.133312 0.113626 0.117603 0.207108 0.567836 0.20772 0.024192 -0.81645
O75044 SRGAP2 23380 SLIT-ROBO Rho GTPase-activating protein 2 S930 100 ATAGRSKSFNNHRPM R G 0.183115 0.236266 0.206155 0.130061 0.124038 0.141043 0.131714 0.208512 0.631684 0.189473 0.008982 -0.66272
Q15042 RAB3GAP1 22930 Rab3 GTPase-activating protein catalytic subunit S537 91.48 RDEGKKTSASDVTNI K G 0.228813 0.202501 0.225999 0.109645 0.160837 0.131014 0.133832 0.219104 0.610813 0.479917 0.007449 -0.7112
Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer in the nucleus S561 91.37 QKEGRRASHTLLPSH R G 0.263402 0.260698 0.252423 0.147287 0.171285 0.144296 0.154289 0.258841 0.596077 0.260116 0.000336 -0.74643
Q9NQT8 KIF13B 23303 Kinesin-like protein KIF13B S1410 100 SNKGRWESQQDVSQT R G 0.203036 0.198736 0.136729 0.119957 0.093431 0.077408 0.096932 0.179501 0.54001 0.502369 0.02896 -0.88894
H0Y4E8 SIK3 23387 Serine/threonine-protein kinase SIK3 (Fragment) S545 100 GPLGRRASDGGANIQ R G 0.193131 0.217198 0.161077 0.136532 0.098729 0.116841 0.117367 0.190469 0.616203 0.621589 0.020237 -0.69852
P19634 SLC9A1 6548 Sodium/hydrogen exchanger 1 S599 48.05 GGMGKIPSAVSTVSM K G 0.23596 0.19943 0.220641 0.144553 0.146898 0.107157 0.132869 0.218677 0.607606 0.807243 0.006757 -0.71879
Q66K74 MAP1S 55201 Microtubule-associated protein 1S S472 100 EGPGRAESKESVGSR R G 0.198262 0.20267 0.199568 0.118171 0.113405 0.146159 0.125912 0.200167 0.629035 0.032227 0.017129 -0.66879
F5H269 DMXL1 1657 DmX-like protein 1 S324 100 FRRGRRRSLALVAHT R G 0.197372 0.2254 0.197043 0.156231 0.146157 0.128691 0.143693 0.206605 0.695497 0.845793 0.007054 -0.52388
Q9UBP0 SPAST 6683 Spastin S268 33.33 SGHHRAPSYSGLSMV R H 0.223007 0.188678 0.197913 0.106011 0.114809 0.159327 0.126716 0.203199 0.623603 0.5573 0.017012 -0.6813
Q9UPW6 SATB2 23314 DNA-binding protein SATB2 S587 85.69 QVLHRQQSQPAKESS R H 0.148888 0.155684 0.144236 0.115039 0.112062 0.096601 0.107901 0.149602 0.721248 0.505528 0.00323 -0.47143
H8Y6P7 GCOM1 145781 GRINL1A combined protein 15 S576 93.49 HPRHRVSSQAEDTSS R H 0.190337 0.176902 0.187606 0.138161 0.09868 0.131434 0.122758 0.184948 0.663744 0.203095 0.008437 -0.5913
Q8IZQ1 WDFY3 23001 WD repeat and FYVE domain-containing protein 3 S970 47.74 YRVHKPSSLSYEPEM K H 0.22409 0.175473 0.251097 0.09654 0.144484 0.099323 0.113449 0.216886 0.523081 0.660587 0.018686 -0.93489
Q9BW19 KIFC1 3833 Kinesin-like protein KIFC1 S26 100 RPLIKAPSQLPLSGS K I 0.425986 0.39317 0.248971 0.098218 0.053376 0.056007 0.0692 0.356043 0.19436 0.133307 0.006997 -2.3632
A0A3B3IRW6 QSER1 79832 Glutamine and serine-rich protein 1 S744 50 QSVIRSNSRLEDQVI R I 0.192458 0.214613 0.166598 0.104156 0.113495 0.12441 0.11402 0.191223 0.596268 0.302113 0.006853 -0.74597
Q8NI08 NCOA7 135112 Nuclear receptor coactivator 7 S760 40.84 EEAKRRKSTCSYYED R K 0.239831 0.352112 0.316121 0.132692 0.127661 0.152627 0.13766 0.302688 0.454791 0.10073 0.008289 -1.13672
Q9NW75 GPATCH2 55105 G patch domain-containing protein 2 S129 90.15 LVAKRRPSSNLNNNV R K 0.203779 0.196362 0.12731 0.111263 0.088038 0.079928 0.093076 0.175817 0.529393 0.258938 0.033836 -0.91759
O96013 PAK4 10298 Serine/threonine-protein kinase PAK 4 S181 96.36 SRDKRPLSGPDVGTP R K 0.184358 0.154916 0.192928 0.09592 0.123987 0.113282 0.111063 0.177401 0.626057 0.670848 0.009322 -0.67563
P51812 RPS6KA3 6197 Ribosomal protein S6 kinase alpha-3 S227 78.33 DHEKKAYSFCGTVEY K K 0.186977 0.191407 0.179413 0.133008 0.11502 0.130895 0.126308 0.185932 0.679321 0.551228 0.000866 -0.55783
Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer in the nucleus S825 99.82 KSFKRKISVVSATKG R K 0.296746 0.322836 0.225392 0.153676 0.090595 0.118897 0.121056 0.281658 0.429797 0.563544 0.009494 -1.21827
O75152 ZC3H11A 9877 Zinc finger CCCH domain-containing protein 11A S290 99.72 RLGKRKFSAGGDSDP R K 0.26226 0.283409 0.230322 0.152416 0.180448 0.134555 0.155806 0.258663 0.602352 0.856667 0.007282 -0.73132
Q13442 PDAP1 11333 28 kDa heat- and acid-stable phosphoprotein S176 99.97 LSGKRMQSLSLNK R K 0.308094 0.322407 0.291431 0.180262 0.135497 0.191369 0.169043 0.307311 0.55007 0.431053 0.002002 -0.86231
A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 Nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 (Fragment) S690 92.76 KTKKKRGSYRGGSIS K K 0.265911 0.268107 0.303135 0.144708 0.162085 0.219076 0.17529 0.279051 0.628164 0.447508 0.01522 -0.67079
O75151 PHF2 5253 Lysine-specific demethylase PHF2 S899 99.99 RSKKRKGSDDAPYSP R K 0.152925 0.18097 0.17037 0.108983 0.11283 0.093181 0.104998 0.168088 0.62466 0.701936 0.003408 -0.67886
Q14669 TRIP12 9320 E3 ubiquitin-protein ligase TRIP12 S312 50 STKKRSESPPAELPS R K 0.222179 0.203481 0.189168 0.161773 0.119844 0.132551 0.138056 0.204943 0.673632 0.744385 0.012955 -0.56997
Q9BWT3 PAPOLG 64895 Poly(A) polymerase gamma S708 100 SRKKRLPSKELPDSS R K 0.193833 0.213859 0.229138 0.135811 0.130547 0.16213 0.142829 0.212277 0.672844 0.954682 0.007978 -0.57166
Q9H7D7 WDR26 80232 WD repeat-containing protein 26 S121 100 LKKKKRLSQSDEDVI K K 0.17495 0.205522 0.177151 0.11763 0.102752 0.132777 0.11772 0.185875 0.633327 0.873387 0.006533 -0.65898
O43491 EPB41L2 2037 Band 4.1-like protein 2 S87 92.44 PWLKKQKSYTLVVAK K K 0.229463 0.256626 0.205375 0.136296 0.156808 0.147044 0.146716 0.230488 0.636544 0.276022 0.006281 -0.65167
P30622 CLIP1 6249 CAP-Gly domain-containing linker protein 1 S312 99.1 ASLKRSPSASSLSSM R K 0.238998 0.230599 0.217039 0.151161 0.118244 0.114386 0.12793 0.228879 0.558944 0.462197 0.001619 -0.83922
Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger protein 3 S546 87.21 NSLKRRLSTRSSILN R K 0.386202 0.262882 0.267165 0.168174 0.144459 0.091124 0.134586 0.305416 0.440663 0.482383 0.02116 -1.18225
Q96QT4 TRPM7 54822 Transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1477 50 NTLKRVSSLAGFTDC R K 0.259977 0.274234 0.214235 0.14573 0.066761 0.11895 0.11048 0.249482 0.442839 0.757167 0.009132 -1.17515
G3V5R9 KLC1 3831 Kinesin light chain 1 S591 50 PGMKRASSLNVLNVG R K 0.233441 0.223624 0.227758 0.158246 0.10606 0.138072 0.134126 0.228274 0.587565 0.067786 0.003675 -0.76718
G3V5R9 KLC1 3831 Kinesin light chain 1 S591 95.36 PGMKRASSLNVLNVG R K 0.187856 0.211772 0.179211 0.14079 0.092303 0.132823 0.121972 0.192946 0.632156 0.59237 0.016588 -0.66165
Q13188 STK3 6788 Serine/threonine-protein kinase 3 T384 98.42 GTMKRNATSPQVQRP R K 0.262523 0.265886 0.20947 0.138661 0.115425 0.141118 0.131735 0.24596 0.535595 0.334334 0.004666 -0.90079
Q9NSK0 KLC4 89953 Kinesin light chain 4 S590 94.06 SNMKRAASLNYLNQP R K 0.237952 0.232049 0.22897 0.14418 0.102917 0.128299 0.125132 0.232991 0.537069 0.091781 0.000933 -0.89682
P42345 MTOR 2475 Serine/threonine-protein kinase mTOR T2444 33.32 KGNKRSRTRTDSYSA R K 0.237796 0.188268 0.227076 0.160424 0.12466 0.115237 0.13344 0.217713 0.612918 0.91123 0.014458 -0.70623



Q8IWC1 MAP7D3 79649 MAP7 domain-containing protein 3 S185 49.62 TANKRSASTEKLEQG R K 0.208418 0.268522 0.28701 0.136881 0.148602 0.161319 0.148934 0.25465 0.584858 0.16256 0.012938 -0.77384
Q8IYM9 TRIM22 10346 E3 ubiquitin-protein ligase TRIM22 S384 50 SLNKRKSSGFAFDPS R K 0.3248 0.24327 0.193978 0.067535 0.075789 0.064534 0.069286 0.254016 0.272762 0.015445 0.03917 -1.87429
Q15691 MAPRE1 22919 Microtubule-associated protein RP/EB family member 1 T154 94.17 NKPKKPLTSSSAAPQ K K 0.333729 0.258126 0.260559 0.094459 0.089856 0.066622 0.083646 0.284138 0.294384 0.215274 0.00158 -1.76423
Q9Y4H2 IRS2 8660 Insulin receptor substrate 2 S1174 91.64 HNPKRHNSASVENVS R K 0.174921 0.180001 0.206455 0.11555 0.089499 0.12613 0.110393 0.187126 0.58994 0.892948 0.006319 -0.76136
Q6PKG0 LARP1 23367 La-related protein 1 S1056 66.03 EGRKRCPSQSSSRPA R K 0.213126 0.230448 0.207443 0.129167 0.101732 0.121682 0.117527 0.217006 0.541584 0.833104 0.00075 -0.88474
Q9H8G2 CAAP1 79886 Caspase activity and apoptosis inhibitor 1 T90 49.99 ERRKRRSTDSSSVSG R K 0.240792 0.282665 0.269896 0.197801 0.163585 0.169473 0.176953 0.264451 0.669134 0.841648 0.005791 -0.57963
Q13546 RIPK1 8737 Receptor-interacting serine/threonine-protein kinase 1 S320 100 AVVKRMQSLQLDCVA R K 0.245522 0.226813 0.197405 0.111866 0.086259 0.130806 0.109644 0.223247 0.491132 0.91863 0.003967 -1.02582
P0CG40 SP9 100131390 Transcription factor Sp9 S55 91.43 HPWKRSSSSCNLGSS R K 0.356067 0.431878 0.280711 0.202205 0.12931 0.135819 0.155778 0.356219 0.43731 0.443369 0.015447 -1.19327
Q9BWH6 RPAP1 26015 RNA polymerase II-associated protein 1 S266 49.47 VAFLRSHSHTQEQTG R L 0.144008 0.174841 0.165186 0.076219 0.078249 0.07529 0.076586 0.161345 0.474673 0.018247 0.010799 -1.07499
P36915 GNL1 2794 Guanine nucleotide-binding protein-like 1 S34 47.38 QDGLRSSSNSRSGSR R L 0.224898 0.253023 0.179258 0.134524 0.117366 0.09497 0.11562 0.21906 0.5278 0.442227 0.013185 -0.92194
A0A1B0GTL5 RAB11FIP5 26056 Rab11 family-interacting protein 5 S244 32.95 RNKLRKSSLTQSNTS R L 0.255092 0.281192 0.264223 0.174002 0.15559 0.177616 0.169069 0.266836 0.633609 0.886064 0.000674 -0.65833
Q14738 PPP2R5D 5528 Serine/threonine-protein phosphatase 2A 56 kDa regulatory subunit delta isoformS573 100 KVLLRRKSELPQDVY R L 0.237683 0.222536 0.190844 0.128357 0.132225 0.109618 0.1234 0.217021 0.568608 0.40755 0.003758 -0.81449
Q4KMQ2 ANO6 196527 Anoctamin-6 S909 100 DNNLRPKSE R L 0.216957 0.187183 0.188675 0.10305 0.121291 0.112888 0.11241 0.197605 0.56886 0.45701 0.001511 -0.81385
Q8WWI1 LMO7 4008 LIM domain only protein 7 S1197 97.74 LKNLKRRSQFFEQGS K L 0.276331 0.272125 0.246908 0.141083 0.15238 0.152816 0.148759 0.265121 0.5611 0.29748 0.000307 -0.83367
Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain-containing protein 4 S98 45.87 SCPLKEPSPQNGNIT K L 0.241253 0.21501 0.21661 0.158773 0.144865 0.107433 0.137024 0.224291 0.610919 0.469716 0.007601 -0.71095
Q13370 PDE3B 5140 cGMP-inhibited 3',5'-cyclic phosphodiesterase B S442 82.1 TPQLRRSSGTSGLLP R L 0.276308 0.214409 0.28606 0.166437 0.146616 0.148623 0.153892 0.258926 0.594349 0.146142 0.010763 -0.75062
Q96II8 LRCH3 84859 Leucine-rich repeat and calponin homology domain-containing protein 3S352 99.49 EQRLRRESQYQENRG R L 0.254871 0.203955 0.194637 0.139658 0.078131 0.109118 0.108969 0.217821 0.500268 0.947523 0.013496 -0.99923
P62753 RPS6 6194 40S ribosomal protein S6 T241 31.88 LSSLRASTSKSESSQ R L 0.173775 0.168682 0.203123 0.107669 0.123129 0.129505 0.120101 0.18186 0.660406 0.534639 0.007898 -0.59858
Q9BVJ6 UTP14A 10813 U3 small nucleolar RNA-associated protein 14 homolog A S434 50 RRSLRKRSELSQDAE R L 0.226511 0.247852 0.2952 0.122006 0.164575 0.126099 0.13756 0.256521 0.536253 0.617124 0.008198 -0.89901
Q96QT4 TRPM7 54822 Transient receptor potential cation channel subfamily M member 7S1476 50 ENTLKRVSSLAGFTD K L 0.259977 0.274234 0.214235 0.14573 0.066761 0.11895 0.11048 0.249482 0.442839 0.757167 0.009132 -1.17515
Q9UKL3 CASP8AP2 9994 CASP8-associated protein 2 S875 100 AKVLRNESPPQVPVY R L 0.179134 0.162878 0.177325 0.069834 0.093325 0.070185 0.077781 0.173112 0.449311 0.609147 0.000515 -1.15421
O75592 MYCBP2 23077 E3 ubiquitin-protein ligase MYCBP2 S3426 33.3 MRYLRSTSVPAPYIS R L 0.181932 0.220304 0.182338 0.112736 0.077143 0.133752 0.107877 0.194858 0.553618 0.744584 0.014018 -0.85304
Q8IYM9 TRIM22 10346 E3 ubiquitin-protein ligase TRIM22 S383 50 SSLNKRKSSGFAFDP K N 0.3248 0.24327 0.193978 0.067535 0.075789 0.064534 0.069286 0.254016 0.272762 0.015445 0.03917 -1.87429
Q9Y6G9 DYNC1LI1 51143 Cytoplasmic dynein 1 light intermediate chain 1 S414 33.33 RTPNRSVSSNVASVS R N 0.225276 0.235713 0.179203 0.114217 0.082508 0.122009 0.106245 0.213397 0.497872 0.652432 0.007149 -1.00615
O75113 N4BP1 9683 NEDD4-binding protein 1 T242 98.65 EARNKAGTPVSELTK K N 0.217445 0.196353 0.234766 0.146485 0.139933 0.157981 0.148133 0.216188 0.685205 0.368081 0.005208 -0.54539
Q9Y2I7 PIKFYVE 200576 1-phosphatidylinositol 3-phosphate 5-kinase S307 99.96 PARNRSASITNLSLD R N 0.221089 0.19899 0.175769 0.143732 0.102467 0.132967 0.126389 0.198616 0.636346 0.942951 0.015955 -0.65212
P37802 TAGLN2 8407 Transgelin-2 S185 94.95 MGTNRGASQAGMTGY R N 0.295606 0.217412 0.252337 0.143969 0.092711 0.120786 0.119155 0.255118 0.467058 0.600792 0.007341 -1.09833
Q58A45 PAN3 255967 PAN2-PAN3 deadenylation complex subunit PAN3 S361 49.49 SPAPRRRSHTPNPAS.APRRRSHTPNPASYMR P 0.295305 0.280826 0.217181 0.1618 0.168139 0.133919 0.154619 0.264437 0.584711 0.321971 0.013783 -0.77421
Q58A45 PAN3 255967 PAN2-PAN3 deadenylation complex subunit PAN3 T363 49.49 SPAPRRRSHTPNPAS.APRRRSHTPNPASYMR P 0.295305 0.280826 0.217181 0.1618 0.168139 0.133919 0.154619 0.264437 0.584711 0.321971 0.013783 -0.77421
Q96PY5 FMNL2 114793 Formin-like protein 2 S1018 50 QQDPKSPSHKSKRQQ K P 0.204528 0.221581 0.247338 0.110158 0.146194 0.109303 0.121885 0.224482 0.542962 0.976738 0.004135 -0.88108
Q07352 ZFP36L1 677 mRNA decay activator protein ZFP36L1 S54 100 GGFPRRHSVTLPSSK R P 0.281848 0.273619 0.195127 0.098366 0.07359 0.070879 0.080945 0.250198 0.323523 0.182037 0.00429 -1.62806
O95685 PPP1R3D 5509 Protein phosphatase 1 regulatory subunit 3D S25 50 KLGPRSLSCLSDLDG R P 0.239278 0.286636 0.227398 0.151626 0.133668 0.137232 0.140842 0.251104 0.560893 0.16856 0.004309 -0.8342
Q9Y6M5 SLC30A1 7779 Zinc transporter 1 S167 44.52 PKGPRVKSTRPGSSD R P 0.1743 0.1851 0.165012 0.077948 0.110352 0.125984 0.104761 0.174804 0.599307 0.288228 0.010177 -0.73863
Q8TD55 PLEKHO2 80301 Pleckstrin homology domain-containing family O member 2 S390 50 QFHPRCSSLGDLLGE R P 0.185667 0.186115 0.160486 0.107286 0.10649 0.112396 0.108724 0.177423 0.612796 0.091097 0.001372 -0.70652
Q0JRZ9 FCHO2 115548 F-BAR domain only protein 2 S488 100 NEIPRPFSPPVTSNT.PPVTSNTSPPPAAPLR P 0.185229 0.175848 0.193138 0.121554 0.134371 0.122265 0.126063 0.184738 0.682389 0.818448 0.000835 -0.55133
I3L4C2 BAIAP2 10458 Brain-specific angiogenesis inhibitor 1-associated protein 2 S399 99.47 KTLPRSSSMAAGLER R P 0.259799 0.230169 0.22633 0.153413 0.125835 0.126435 0.135228 0.238766 0.566361 0.850345 0.001758 -0.8202
Q53ET0 CRTC2 200186 CREB-regulated transcription coactivator 2 S456 99.92 QQLPKQFSPTMSPTL K P 0.284837 0.30308 0.229656 0.158109 0.086184 0.193118 0.145804 0.272524 0.535011 0.659249 0.030039 -0.90236
Q9NXD2 MTMR10 54893 Myotubularin-related protein 10 S607 100 ELLPRRNSLILKPKP R P 0.191332 0.220295 0.193842 0.141891 0.127001 0.149486 0.139459 0.201823 0.690998 0.673848 0.005393 -0.53325
Q9H2L5 RASSF4 83937 Ras association domain-containing protein 4 S91 45.87 SWMPRRPSCPLKEPS R P 0.241253 0.21501 0.21661 0.158773 0.144865 0.107433 0.137024 0.224291 0.610919 0.469716 0.007601 -0.71095
P19878 NCF2 4688 Neutrophil cytosol factor 2 T233 100 EPPPRPKTPEIFRAL R P 0.228855 0.178631 0.161913 0.08051 0.11012 0.097531 0.096054 0.1898 0.50608 0.307838 0.012778 -0.98256
Q92793 CREBBP 1387 CREB-binding protein S2063 50 VQPPRSISPSALQDL R P 0.200681 0.219626 0.193085 0.125487 0.087804 0.12029 0.111194 0.204464 0.543831 0.618766 0.002771 -0.87877
Q99570 PIK3R4 30849 Phosphoinositide 3-kinase regulatory subunit 4 S894 47.94 GKPPRSESSAGICVP R P 0.156227 0.184875 0.15956 0.106462 0.099361 0.117149 0.107658 0.166887 0.645092 0.492455 0.004726 -0.63242
P11171 EPB41 2035 Protein 4.1 S560 84.68 DRSPRPTSAPAITQG R P 0.156316 0.205425 0.192606 0.103345 0.080929 0.106232 0.096835 0.184783 0.524049 0.456413 0.006281 -0.93223
Q7Z589 EMSY 56946 BRCA2-interacting transcriptional repressor EMSY S173 99.12 VKSPRPASPASNVVV R P 0.250995 0.217721 0.165791 0.122339 0.129951 0.109183 0.120491 0.211502 0.569691 0.112973 0.023464 -0.81175
Q9UJF2 RASAL2 9462 Ras GTPase-activating protein nGAP S16 88.3 ERSPRRRSISGTSTS R P 0.216746 0.243386 0.196313 0.151458 0.126837 0.140745 0.13968 0.218815 0.638346 0.429567 0.006765 -0.64759
O75592 MYCBP2 23077 E3 ubiquitin-protein ligase MYCBP2 S3478 85.8 TVFQRSYSVVASEYD R Q 0.216704 0.220839 0.201866 0.142636 0.092471 0.11402 0.116376 0.213136 0.546015 0.271653 0.00346 -0.87299
Q9UIF9 BAZ2A 11176 Bromodomain adjacent to zinc finger domain protein 2A S1747 90.22 KRGQKRKSGYSLNFS K Q 0.228166 0.225343 0.215449 0.150798 0.155822 0.112017 0.139546 0.222986 0.625806 0.144017 0.004374 -0.67621
Q9C0I1 MTMR12 54545 Myotubularin-related protein 12 S564 93.21 FKHQRQLSLPLTQSK R Q 0.234002 0.244652 0.194124 0.168072 0.110829 0.135511 0.138137 0.22426 0.61597 0.925093 0.018959 -0.69907
Q9UHB7 AFF4 27125 AF4/FMR2 family member 4 S212 87.96 KEHQRSKSPRDPDAN R Q 0.183069 0.201065 0.196062 0.10288 0.145138 0.119226 0.122415 0.193399 0.632965 0.319347 0.006132 -0.6598
A0A0U1RR27 DENND4A 10260 C-myc promoter-binding protein S1195 94.47 KRIQRMNSSFSVKPF R Q 0.306535 0.260425 0.190721 0.100443 0.061101 0.092479 0.084674 0.252561 0.335264 0.225788 0.009327 -1.57663
O43491 EPB41L2 2037 Band 4.1-like protein 2 T89 33.33 LKKQKSYTLVVAKDG K Q 0.247645 0.263422 0.212647 0.166238 0.13184 0.129165 0.142414 0.241238 0.590348 0.775275 0.006724 -0.76036
E7EW49 CLASP2 23122 CLIP-associating protein 2 S604 100 GSLQRSRSDIDVNAA R Q 0.235825 0.206814 0.209729 0.140525 0.117468 0.117331 0.125108 0.217456 0.575326 0.822536 0.001544 -0.79755
P42166 TMPO 7112 Lamina-associated polypeptide 2, isoform alpha S272 100 GQLQKLASERNLFIS K Q 0.244841 0.318318 0.187928 0.122936 0.07755 0.104294 0.101594 0.250362 0.405786 0.217141 0.020445 -1.30121
Q86YS7 C2CD5 9847 C2 domain-containing protein 5 T818 49.43 KSLQRASTDNEELLQ R Q 0.1962 0.244876 0.227179 0.13436 0.106548 0.148193 0.1297 0.222751 0.582265 0.851268 0.00772 -0.78025
Q8TE77 SSH3 54961 Protein phosphatase Slingshot homolog 3 S37 100 SRLQRRQSFAVLRGA R Q 0.190407 0.21657 0.192458 0.126009 0.095096 0.11533 0.112145 0.199812 0.561254 0.923998 0.002085 -0.83327
Q9UJU6 DBNL 28988 Drebrin-like protein T291 99.97 PFLQKQLTQPETHFG K Q 0.308755 0.22948 0.261064 0.143036 0.157429 0.187365 0.16261 0.266433 0.610322 0.486077 0.017243 -0.71236
O43516 WIPF1 7456 WAS/WASL-interacting protein family member 1 S340 99.45 RLPQRNLSLSSSTPP R Q 0.264575 0.240137 0.24572 0.153284 0.149983 0.167685 0.156984 0.250144 0.627574 0.701577 0.00053 -0.67214
Q15691 MAPRE1 22919 Microtubule-associated protein RP/EB family member 1 S165 50 AAPQRPISTQRTAAA R Q 0.333729 0.258126 0.260559 0.094459 0.089856 0.066622 0.083646 0.284138 0.294384 0.215274 0.00158 -1.76423
Q6UWD8 C16orf54 283897 Transmembrane protein C16orf54 S194 100 ARRQRPGSPDPEWGL R Q 0.230528 0.213634 0.196939 0.142582 0.129977 0.151037 0.141199 0.2137 0.660733 0.569573 0.0032 -0.59786
Q8TDZ2 MICAL1 64780 [F-actin]-monooxygenase MICAL1 S818 88.92 PERQRLSSLNLTPDP R Q 0.175579 0.184627 0.186764 0.123729 0.097442 0.135646 0.118939 0.182323 0.65235 0.168948 0.005792 -0.61628
Q9H7D0 DOCK5 80005 Dedicator of cytokinesis protein 5 T1835 37.2 EGSQRNSTELAPPLP R Q 0.138682 0.135232 0.134608 0.083098 0.08084 0.094647 0.086195 0.136174 0.632976 0.161437 0.000361 -0.65978
Q9UKV3 ACIN1 22985 Apoptotic chromatin condensation inducer in the nucleus S863 100 ATTQKKPSISITTES K Q 0.226556 0.221594 0.200476 0.140757 0.160546 0.153117 0.151474 0.216209 0.70059 0.68507 0.002786 -0.51336
P42695 NCAPD3 23310 Condensin-2 complex subunit D3 S517 49.98 FSYQRQTSNRSEPSG R Q 0.173938 0.199924 0.198904 0.100666 0.080226 0.149614 0.110169 0.190922 0.577034 0.291131 0.022241 -0.79327
Q5QP82 DCAF10 79269 DDB1- and CUL4-associated factor 10 S349 76.84 LRARRTTSSSDLTTS R R 0.178172 0.259474 0.238676 0.125568 0.090991 0.154579 0.123713 0.225441 0.548759 0.724576 0.029067 -0.86575
A0A087WXF8 ZCCHC17 51538 Nucleolar protein of 40 kDa S136 99.21 QEERRRRSFQDYTGQ R R 0.363187 0.296866 0.320236 0.176035 0.243942 0.172443 0.197473 0.326763 0.604332 0.821674 0.012981 -0.72659
Q53QZ3 ARHGAP15 55843 Rho GTPase-activating protein 15 S64 100 SRHRRNHSQHILKDV R R 0.205561 0.201943 0.180302 0.120963 0.102355 0.135353 0.119557 0.195935 0.610187 0.810695 0.003511 -0.71268
Q9UGU0 TCF20 6942 Transcription factor 20 S1369 33.06 PNIRRSASSNSAEAG R R 0.232088 0.236531 0.271218 0.141158 0.141434 0.186214 0.156269 0.246612 0.633662 0.811283 0.009649 -0.65822
P42356 PI4KA 5297 Phosphatidylinositol 4-kinase alpha S257 87.83 TLKRKTSSVSSISQV K R 0.176441 0.184914 0.159547 0.113337 0.091393 0.100725 0.101818 0.173634 0.586396 0.842061 0.001845 -0.77005
Q8NI08 NCOA7 135112 Nuclear receptor coactivator 7 T761 40.84 EAKRRKSTCSYYEDE R R 0.239831 0.352112 0.316121 0.132692 0.127661 0.152627 0.13766 0.302688 0.454791 0.10073 0.008289 -1.13672
A8K727 PLEKHA2 59339 Pleckstrin homology domain-containing family A member 2 S184 93.36 TILRRSQSYIPTSGC R R 0.23593 0.179598 0.214496 0.12643 0.088017 0.113581 0.109342 0.210008 0.520659 0.642207 0.007217 -0.94159
E9PGK7 TRPM2 7226 Transient receptor potential cation channel subfamily M member 2S38 95.9 SNLRRSNSSLFKSWR R R 0.149735 0.164845 0.165691 0.108296 0.072196 0.104021 0.094838 0.160091 0.592402 0.343243 0.006449 -0.75535
Q9BZ23 PANK2 80025 Pantothenate kinase 2, mitochondrial S168 83.49 EPLRRRASSASVPAV R R 0.253971 0.228425 0.238735 0.133204 0.124098 0.137908 0.131737 0.240377 0.548041 0.459703 0.000212 -0.86764



O14974 PPP1R12A 4659 Protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A S507 48.66 TIPRRLASTSDIEEK R R 0.233729 0.221557 0.168233 0.104398 0.079595 0.130668 0.104887 0.20784 0.504652 0.699199 0.014515 -0.98664
Q14149 MORC3 23515 MORC family CW-type zinc finger protein 3 S514 100 SVPRRHLSEGTNSYA R R 0.274255 0.2254 0.219941 0.16805 0.150762 0.099147 0.13932 0.239865 0.580824 0.820755 0.020291 -0.78383
Q9NRY4 ARHGAP35 2909 Rho GTPase-activating protein 35 S1072 41.71 DGQRKSVSSSPWLPQ K R 0.226249 0.241273 0.194327 0.147087 0.098982 0.136464 0.127511 0.220617 0.577976 0.947358 0.009811 -0.79092
P62753 RPS6 6194 40S ribosomal protein S6 S236 79.31 AKRRRLSSLRASTSK R R 0.173775 0.168682 0.203123 0.107669 0.123129 0.129505 0.120101 0.18186 0.660406 0.534639 0.007898 -0.59858
Q13546 RIPK1 8737 Receptor-interacting serine/threonine-protein kinase 1 S416 100 EERRRRVSHDPFAQQ R R 0.269754 0.187206 0.222878 0.14794 0.142249 0.112717 0.134302 0.226613 0.592649 0.345177 0.024607 -0.75475
Q9H8G2 CAAP1 79886 Caspase activity and apoptosis inhibitor 1 S89 49.99 SERRKRRSTDSSSVS K R 0.240792 0.282665 0.269896 0.197801 0.163585 0.169473 0.176953 0.264451 0.669134 0.841648 0.005791 -0.57963
Q9UJF2 RASAL2 9462 Ras GTPase-activating protein nGAP S18 37.68 SPRRRSISGTSTSEK R R 0.220401 0.25019 0.265719 0.125718 0.129523 0.151959 0.135733 0.245437 0.553028 0.549797 0.002162 -0.85458
A0A096LPC5 WASHC2C 253725 WASH complex subunit 2C S478 94.33 SKTRKVQSTADIFGD K R 0.198902 0.222969 0.221624 0.129463 0.136937 0.138133 0.134844 0.214498 0.628649 0.21544 0.000648 -0.66967
Q8IW52 SLITRK4 139065 SLIT and NTRK-like protein 4 S741 92.41 VDTRKRLSTIDELDE K R 0.223515 0.296092 0.240019 0.168566 0.117484 0.153312 0.146454 0.253209 0.578393 0.644161 0.016106 -0.78988
O60493 SNX3 8724 Sorting nexin-3 S72 99.75 STVRRRYSDFEWLRS R R 0.230664 0.22501 0.201001 0.142477 0.145121 0.148739 0.145446 0.218891 0.664465 0.076622 0.001375 -0.58974
J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 HCG2039827, isoform CRA_e T10 45.65 KLWRRGSTSGAMEAP R R 0.193997 0.203499 0.190894 0.120533 0.099393 0.107757 0.109228 0.19613 0.556916 0.551307 0.000273 -0.84447
Q5J8M3 EMC4 51234 ER membrane protein complex subunit 4 S32 99.49 GGGSRGRSDRGSGQG R S 0.216867 0.186843 0.280095 0.103913 0.155591 0.147196 0.135567 0.227935 0.59476 0.506811 0.043938 -0.74962
Q9GZY6 LAT2 7462 Linker for activation of T-cells family member 2 S106 100 SKGSRHGSEEAYIDP R S 0.21097 0.204335 0.210385 0.117343 0.107612 0.13705 0.120668 0.208563 0.578569 0.113201 0.000594 -0.78944
Q93073 SECISBP2L 9728 Selenocysteine insertion sequence-binding protein 2-like S851 91.69 MGHSRNPSAASAISF R S 0.24504 0.236214 0.198936 0.138115 0.156286 0.149097 0.147832 0.22673 0.652019 0.245375 0.006381 -0.61701
Q8N1G0 ZNF687 57592 Zinc finger protein 687 S495 93.18 TVISRTQSSLVEAFN R S 0.242127 0.276941 0.185281 0.115947 0.146368 0.157156 0.139824 0.234783 0.595545 0.35162 0.032062 -0.74772
P38398 BRCA1 672 Breast cancer type 1 susceptibility protein S1191 44.96 GELSRSPSPFTHTHL R S 0.313217 0.274203 0.320961 0.214063 0.209797 0.223055 0.215638 0.302793 0.712163 0.135951 0.004353 -0.48972
Q12802 AKAP13 11214 A-kinase anchor protein 13 S1906 93.63 VSLSKSVSIQNITGV K S 0.295244 0.269354 0.178834 0.130413 0.095334 0.113667 0.113138 0.247811 0.45655 0.152264 0.021426 -1.13116
Q9HC35 EML4 27436 Echinoderm microtubule-associated protein-like 4 S200 96.44 NKLSKIPSTPKLIPK K S 0.151971 0.25391 0.249095 0.110773 0.07557 0.13879 0.108377 0.218325 0.496404 0.465503 0.044107 -1.01041
Q9P013 CWC15 51503 Spliceosome-associated protein CWC15 homolog S31 33.33 SQLSKQYSSRDLPSH K S 0.342174 0.363986 0.17142 0.125364 0.062446 0.065897 0.084569 0.292527 0.289098 0.202282 0.031719 -1.79037
O75420 GIGYF1 64599 GRB10-interacting GYF protein 1 S638 99.91 PTMSRSLSVPDSGRL R S 0.246249 0.27595 0.278388 0.132308 0.135068 0.150899 0.139425 0.266862 0.522459 0.478349 0.000423 -0.93661
Q86YV5 PRAG1 157285 Inactive tyrosine-protein kinase PRAG1 S696 50 TGMSKSASFAFEFPK K S 0.267225 0.261518 0.203607 0.16946 0.106703 0.167204 0.147789 0.244116 0.605403 0.988682 0.029032 -0.72403
O75427 LRCH4 4034 Leucine-rich repeat and calponin homology domain-containing protein 4S279 87.41 LAPSRPPSFSPCPAE R S 0.374494 0.446008 0.393136 0.168889 0.144068 0.153984 0.155647 0.404546 0.384745 0.20374 0.000386 -1.37802
M0QZI3 FCHO1 23149 F-BAR domain only protein 1 S577 99.97 RLRSRKVSCPLTRSN R S 0.150103 0.189877 0.172564 0.111072 0.061725 0.115166 0.095988 0.170848 0.561829 0.620264 0.02234 -0.8318
P42345 MTOR 2475 Serine/threonine-protein kinase mTOR T2446 33.32 NKRSRTRTDSYSAGQ R S 0.237796 0.188268 0.227076 0.160424 0.12466 0.115237 0.13344 0.217713 0.612918 0.91123 0.014458 -0.70623
Q15910 EZH2 2146 Histone-lysine N-methyltransferase EZH2 T367 78.41 NNSSRPSTPTINVLE R S 0.350476 0.291905 0.27765 0.128822 0.191605 0.16964 0.163355 0.306677 0.532663 0.810554 0.007705 -0.9087
Q16204 CCDC6 8030 Coiled-coil domain-containing protein 6 S367 97.39 PSSSRPISPGLSYAS R S 0.248602 0.247118 0.287195 0.125747 0.073156 0.119001 0.105968 0.260972 0.406052 0.773399 0.001827 -1.30026
A0A087WTT2 TMEM230 29058 Transmembrane protein 230 S24 32.81 VKYSRLSSTDDGYID R S 0.178482 0.244887 0.179319 0.11008 0.098079 0.142562 0.116907 0.200896 0.581926 0.534659 0.03084 -0.78109
Q99459 CDC5L 988 Cell division cycle 5-like protein S293 100 SEFTKKRSKLVLPAP K T 0.353733 0.302641 0.376271 0.213456 0.164471 0.169142 0.182356 0.344215 0.529774 0.678563 0.003788 -0.91655
Q96BH1 RNF25 64320 E3 ubiquitin-protein ligase RNF25 S450 100 RPGTRRESLGLESKD R T 0.313976 0.24776 0.280407 0.13546 0.126691 0.133396 0.131849 0.280715 0.469691 0.037626 0.014719 -1.09021
Q12968 NFATC3 4775 Nuclear factor of activated T-cells, cytoplasmic 3 S344 96.48 PLKTRKTSEDQAAIL R T 0.220739 0.204371 0.211891 0.108567 0.12431 0.120574 0.117817 0.212334 0.554869 0.99606 0.000147 -0.84978
E9PFN4 SLC4A7 9497 Anion exchange protein S19 50 PLLTRVTSRGPDEEA R T 0.184801 0.195716 0.158877 0.118838 0.082693 0.120251 0.107261 0.179798 0.596563 0.882736 0.011591 -0.74525
J3KQR7 CEP170B 283638 Centrosomal protein of 170 kDa protein B S1115 49.74 QALTRSNSLSTPRPT R T 0.229577 0.197091 0.224622 0.152669 0.10846 0.117421 0.126183 0.217096 0.581231 0.718616 0.005718 -0.78282
O15014 ZNF609 23060 Zinc finger protein 609 S1055 92.67 PTLTKAPSLTDLVKS K T 0.245623 0.245678 0.230924 0.153156 0.150056 0.194792 0.166002 0.240741 0.689543 0.207627 0.008011 -0.53629
Q9NRA8 EIF4ENIF1 56478 Eukaryotic translation initiation factor 4E transporter S577 50 VFQTRAASADYLRPR R T 0.177434 0.222815 0.188038 0.111389 0.060311 0.121247 0.097649 0.196096 0.497965 0.690007 0.013488 -1.00588
G3V4K3 VIPAS39 63894 Spermatogenesis-defective protein 39 homolog S147 99.97 RGRTRPGSFQSLSDA R T 0.227351 0.309296 0.224519 0.13875 0.096639 0.13612 0.123836 0.253722 0.488079 0.387154 0.013742 -1.03481
P42345 MTOR 2475 Serine/threonine-protein kinase mTOR S2448 33.32 RSRTRTDSYSAGQSV R T 0.237796 0.188268 0.227076 0.160424 0.12466 0.115237 0.13344 0.217713 0.612918 0.91123 0.014458 -0.70623
Q7Z4V5 HDGFL2 84717 Hepatoma-derived growth factor-related protein 2 S454 99.96 VERTRKRSEGFSMDR R T 0.196439 0.212276 0.190168 0.112001 0.10586 0.112465 0.110109 0.199628 0.551571 0.189527 0.000205 -0.85838
Q92608 DOCK2 1794 Dedicator of cytokinesis protein 2 S1706 97.33 KKRTKRSSVVFADEK K T 0.237292 0.197196 0.216908 0.137466 0.100733 0.136965 0.125055 0.217132 0.575939 0.950609 0.005384 -0.79601
P23284 PPIB 5479 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase B S189 89.25 VESTKTDSRDKPLKD K T 0.140664 0.160231 0.19266 0.063756 0.103032 0.110587 0.092458 0.164518 0.561995 0.956473 0.026464 -0.83137
P34910 EVI2B 2124 Protein EVI2B S268 93.03 EISTKRTSIISLTPW K T 0.325091 0.303469 0.243455 0.208216 0.170269 0.126448 0.168311 0.290672 0.579042 0.966917 0.022733 -0.78826
Q14669 TRIP12 9320 E3 ubiquitin-protein ligase TRIP12 S310 50 RKSTKKRSESPPAEL K T 0.222179 0.203481 0.189168 0.161773 0.119844 0.132551 0.138056 0.204943 0.673632 0.744385 0.012955 -0.56997
Q3V6T2 CCDC88A 55704 Girdin S1820 50 EGTTRRTSIHDFLTK R T 0.26354 0.226231 0.212278 0.154843 0.137611 0.152218 0.148224 0.234016 0.633391 0.218607 0.006122 -0.65883
Q7Z5L9 IRF2BP2 359948 Interferon regulatory factor 2-binding protein 2 S455 99.99 HSTTRRNSNSPPSPS R T 0.181178 0.175487 0.17125 0.121184 0.141339 0.131949 0.13149 0.175971 0.747226 0.392311 0.002378 -0.42038
Q15345 LRRC41 10489 Leucine-rich repeat-containing protein 41 T327 50 TRVTRRSTQESLTAG R T 0.310879 0.23517 0.211102 0.094006 0.091273 0.075307 0.086862 0.252384 0.344166 0.072519 0.005672 -1.53882
Q6ZUJ8 PIK3AP1 118788 Phosphoinositide 3-kinase adapter protein 1 S759 44.44 PEVTRSRSPGPPQVD R T 0.209895 0.203191 0.246319 0.099676 0.166693 0.12618 0.13085 0.219802 0.595308 0.642058 0.019752 -0.74829
A0A0G2JNT7 KANSL1 284058 KAT8 regulatory NSL complex subunit 1 S827 77.59 SPLVRQLSTSSDSPA R V 0.234911 0.222625 0.174126 0.145943 0.08133 0.104025 0.110432 0.210554 0.524485 0.980295 0.019478 -0.93103
P49757 NUMB 8650 Protein numb homolog T561 94.9 PSLVRQQTFPHYEAS R V 0.304983 0.294807 0.246001 0.19917 0.154829 0.14161 0.165203 0.28193 0.585973 0.955299 0.009774 -0.77109
Q05D32 CTDSPL2 51496 CTD small phosphatase-like protein 2 S104 100 ISRVRRKSQVNGEAG R V 0.185317 0.209914 0.200777 0.12385 0.138711 0.107786 0.123449 0.198669 0.621379 0.785109 0.002785 -0.68645
A0A087X2D8 SPAG9 9043 C-Jun-amino-terminal kinase-interacting protein 4 S584 91.11 TPSVKKRSSTLSQLP K V 0.205292 0.198958 0.178189 0.121135 0.143717 0.122428 0.129093 0.194146 0.664928 0.888918 0.004069 -0.58873
Q96RT1 ERBIN 55914 Erbin S872 33.33 GSVVKSHSITNMEIG K V 0.230401 0.289055 0.216959 0.114844 0.13813 0.148123 0.133699 0.245472 0.54466 0.331099 0.009934 -0.87657
J3KQ70 INO80B-WBP1100532735 HCG2039827, isoform CRA_e S9 66.19 SKLWRRGSTSGAMEA R W 0.198932 0.230032 0.193455 0.13788 0.111792 0.127738 0.125803 0.207473 0.606359 0.615347 0.003964 -0.72176
P0CG40 SP9 100131390 Transcription factor Sp9 S54 47.35 FHPWKRSSSSCNLGS K W 0.378156 0.452845 0.353825 0.260483 0.148589 0.152403 0.187158 0.394942 0.473888 0.794959 0.011716 -1.07738
Q96PK6 RBM14 10432 RNA-binding protein 14 S618 93 LSDYRRLSESQLSFR R Y 0.214127 0.258893 0.192293 0.106895 0.109316 0.14833 0.121514 0.221771 0.547924 0.638661 0.013481 -0.86795
A0A0A0MRM9 NOLC1 9221 Nucleolar and coiled-body phosphoprotein 1 (Fragment) S695 50 RGSYRGGSISVQVNS R Y 0.289189 0.268845 0.253498 0.150135 0.164336 0.187157 0.16721 0.27051 0.618126 0.957715 0.002294 -0.69403
O95453 PARN 5073 Poly(A)-specific ribonuclease PARN S557 99.95 NHYYRNNSFTAPSTV R Y 0.221234 0.210989 0.139735 0.100771 0.065426 0.078845 0.081681 0.190653 0.428427 0.278142 0.016889 -1.22288



6. E3 ligases which phosphorylation were downregulated at DAPK3 concensus site (R/K-X-X-S/T) in shDAPK3#1 cells and/or shTBK1#1 cells
*; P<0.05, log2FC<-0.4 for shDAPK3#1, $; P<0.1, log2FC<-0.4 for shDAPK3#1, #; P<0.05, log2FC<-0.4 for shTBK1#1
Gene(Phosphosite) shControl-1shControl-2shControl-3shDAPK3#1-1shDAPK3#1-2shDAPK3#1-3shTBK1#1-1shTBK1#1-2shTBK1#1-3FC (shDAPK3 vs shControl)F test(shDAPK3)P value (shDAPK3 vs shControl)LogFC (shDAPK3 vs shControl)Significance_shDAPK3FC (shTBK1 vs shControl)F test(shTBK1 vs shControl)P value(shTBK1 vs shControl)LogFC (shTBK1 vs shControl)Significance_shTBK1
MLLT6(S423) 0.182993 0.143944 0.149547 0.107521 0.129917 0.123437 0.113661 0.159767 0.157502 0.75737 0.459083 0.050086 -0.40093 $ 0.904392 0.79518 0.476104 -0.14498
MYCBP2(S3426) 0.181932 0.220304 0.182338 0.112736 0.077143 0.133752 0.107877 0.194858 0.553618 0.553618 0.744584 0.014018 -0.85304 * 1.464919 0.017249 0.575432 0.550821
PHF2(S899) 0.152925 0.18097 0.17037 0.108983 0.11283 0.093181 0.238632 0.240515 0.179114 0.62466 0.701936 0.003408 -0.67886 * 1.305387 0.282456 0.077705 0.384478
PML(T513) 0.222521 0.11338 0.154541 0.10687 0.095646 0.067673 0.175976 0.106854 0.22012 0.550909 0.236536 0.096194 -0.86011 $ 1.025504 0.964838 0.931863 0.036334
TRIP12(S312) 0.222179 0.203481 0.189168 0.161773 0.119844 0.132551 0.120744 0.173185 0.185829 0.673632 0.744385 0.012955 -0.56997 * 0.780314 0.374107 0.111274 -0.35787
AFF4(S212) 0.183069 0.201065 0.196062 0.10288 0.145138 0.119226 0.12474 0.132321 0.092243 0.632965 0.319347 0.006132 -0.6598 * 0.602044 0.319802 0.004568 -0.73206 #
BAZ2A(S1747) 0.228166 0.225343 0.215449 0.150798 0.155822 0.112017 0.127893 0.11546 0.127934 0.625806 0.144017 0.004374 -0.67621 * 0.555024 0.926209 6.24E-05 -0.84938 #
BRCA1(S1191) 0.313217 0.274203 0.320961 0.214063 0.209797 0.223055 0.192038 0.172467 0.137648 0.712163 0.135951 0.004353 -0.48972 * 0.5528 0.905621 0.003249 -0.85517 #
IRF2BP2(S455) 0.181178 0.175487 0.17125 0.121184 0.141339 0.131949 0.122054 0.115282 0.111753 0.747226 0.392311 0.002378 -0.42038 * 0.661261 0.950503 0.000139 -0.59671 #
LMO7(S751) 0.172075 0.199173 0.188319 0.192738 0.122214 0.106616 0.120438 0.120707 0.158765 0.753383 0.162317 0.171378 -0.40855 * 0.714678 0.553348 0.023687 -0.48463 #
LMO7(S1197) 0.276331 0.272125 0.246908 0.141083 0.15238 0.152816 0.101941 0.121658 0.116054 0.5611 0.29748 0.000307 -0.83367 * 0.427041 0.579189 0.000154 -1.22755 #
MYCBP2(S3478) 0.256976 0.227479 0.21346 0.11993 0.081147 0.099979 0.114255 0.079642 0.142648 0.431365 0.865173 0.001479 -1.21302 * 0.482216 0.662672 0.005667 -1.05225 #
NSD1(S2471) 0.181393 0.191867 0.244619 0.154267 0.103864 0.159157 0.146661 0.172147 0.152545 0.675356 0.898617 0.064245 -0.56628 $ 0.762856 0.268481 0.080885 -0.39052
PHF3(S1758) 0.214591 0.215017 0.221775 0.13198 0.115355 0.14327 0.049485 0.064236 0.051253 0.599655 0.152216 0.0005 -0.73779 * 0.253269 0.400473 6.31E-06 -1.98126 #
RNF169(S693) 0.169911 0.259812 0.242484 0.127431 0.104719 0.178647 0.030565 0.091298 0.065725 0.611117 0.773306 0.068342 -0.71048 $ 0.279063 0.580268 0.007803 -1.84134 #
RNF25(S450) 0.313976 0.24776 0.280407 0.13546 0.126691 0.133396 0.063781 0.077292 0.080035 0.469691 0.037626 0.014719 -1.09021 * 0.262554 0.129197 0.00047 -1.92931 #
RNF31(S466) 0.150392 0.203062 0.182159 0.130388 0.105232 0.146552 0.096325 0.133365 0.136481 0.713524 0.762696 0.058351 -0.48697 $ 0.683649 0.830041 0.047769 -0.54867 #
SMARCAD1(S79) 0.260745 0.264909 0.266736 0.135428 0.107347 0.13221 0.090212 0.097302 0.104365 0.473233 0.07676 0.000104 -1.07938 * 0.368352 0.316845 3.03E-06 -1.44084 #
TRIM22(S384) 0.3248 0.24327 0.193978 0.067535 0.075789 0.064534 0.036315 0.048197 0.048029 0.272762 0.015445 0.03917 -1.87429 * 0.173927 0.021036 0.03037 -2.52345 #
TRIM56(T442) 0.190971 0.247054 0.233069 0.156167 0.125692 0.206453 0.119801 0.140708 0.070493 0.727635 0.677554 0.103177 -0.45871 0.493229 0.792021 0.013341 -1.01967 #
WDR26(S121) 0.17495 0.205522 0.177151 0.11763 0.102752 0.132777 0.122173 0.125053 0.142013 0.633327 0.873387 0.006533 -0.65898 * 0.698031 0.566596 0.008481 -0.51864 #
WDR62(T50) 0.200674 0.238509 0.223636 0.138052 0.138294 0.216442 0.128251 0.160589 0.103041 0.743473 0.302089 0.115906 -0.42765 0.591233 0.607803 0.010625 -0.7582 #



Supplementary Table. 3  TCGA Studies used for gene alteration analysis, related to Extended Data Fig. 8

Cancer Type TCGA study
Cervical Squamous Cell Carcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Colorectal Adenocarcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Esophageal Adenocarcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Lung Adenocarcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Lung Squamous Cell Carcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Ovarian Serous Cystadenocarcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Pancreatic Adenocarcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Sarcoma TCGA, PanCancer Atlas
Skin Cutaneous Melanoma TCGA, PanCancer Atlas
Stomach Adenocarcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Uterine Corpus Endometrial Carcinoma TCGA, PanCancer Atlas
Uterine Carcinosarcoma TCGA, PanCancer Atlas



Supplementary Table. 4  List of antibodies used in the study

Antibodies for immunoblotting and immunoprecipitation
Primary antibodies Supplier Catalog No. Host species Type Species reactivity Applications

anti-DAPK1 Cell Signaling Technology 3008S rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-DAPK3 Abcam ab210528 rabbit polyclonal Hu IB
anti-DAPK3 Life Span Biosciences LS-C373328 rabbit polyclonal Mo IB
anti-LMO7 Sigma-Aldrich HPA020923 rabbit polyclonal Hu IB
anti-TRIP12 Bethyl Laboratories A301-814A rabbit polyclonal Hu IB
anti-IRF3 Cell Signaling Technology 4302S rabbit monoclonal Hu, Mo IB
anti-TBK1 Cell Signaling Technology 3504S rabbit monoclonal Hu, Mo IP, IB
anti-TBK1 Cell Signaling Technology 3013S rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-STING ABGENT AP9047b rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-STING Cell Signaling Technology 13647S rabbit monoclonal Hu IP, IB
anti-phospho IRF3 (Ser396) Cell Signaling Technology 4947S rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-phospho TBK1 (Ser172) Cell Signaling Technology 5483S rabbit monoclonal Hu, Mo IB
anti-phospho STING (Ser366) Cell Signaling Technology 85735S rabbit polyclonal Hu IB
anti-phospho STING (Ser366) Cell Signaling Technology 19781S rabbit monoclonal Hu IB
anti-phospho p65 (Ser536) Cell Signaling Technology 3033S rabbit monoclonal Hu, Mo IB
anti-p65 Santa Cruz Biotechnology sc-372 rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-phospho STAT1 (Tyr701) Cell Signaling Technology 9167S rabbit monoclonal Hu, Mo IB
anti-STAT1 Cell Signaling Technology 9175S rabbit monoclonal Hu, Mo IB
anti-gH2A.X (Ser139) EMD Millipore 05-636 mouse monoclonal Hu, Mo IB
anti-cGAS ABGENT AP10510c rabbit polyclonal Hu IB
anti-cGAS Cell Signaling Technology 31659S rabbit monoclonal Mo IB
anti-MAVS Abcam ab31334 rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-DDX58 Abcam ab45428 rabbit polyclonal Hu, Mo IB
anti-STIM1 Cell Signaling Technology 5668S rabbit monoclonal Hu, Mo IB
anti-b-actin R&D MAB8929 mouse monoclonal Hu, Mo IB
anti-HA Abcam ab16918 mouse monoclonal IP
anti-HA Sigma-Aldrich 11867423001 rat monoclonal IB
anti-HA Cell Signaling Technology 3724S rabbit monoclonal IB
anti-Flag Sigma-Aldrich F1804 mouse monoclonal IP
anti-Flag Sigma-Aldrich F7425 rabbit serum IB
anti-V5 Invitrogen R960-25 mouse monoclonal IP, IB
anti-V5 Sigma-Aldrich V8137 rabbit serum IB
anti-GST Santa Cruz Biotechnology sc-459 rabbit polyclonal IB

Secondary antibodies Supplier Catalog No. Host species Type Species reactivity Applications
Peroxidase-conjugated anti-rabbit IgG Sigma-Aldrich A0545 Goat polyclonal IB
Peroxidase-conjugated anti-mouse IgG Sigma-Aldrich A3682 Goat polyclonal IB
Peroxidase-conjugated anti-rat IgG Sigma-Aldrich A5795 Rabbit polyclonal IB
Clean Blot IP Detection Reagent Thermo Fisher Scientific PI21230 IB



Supplementary Table. 4  List of antibodies used in the study

Antibodies for immunostaining and confocal microscopy
Primary antibodies Supplier Catalog No. Host species

anti-IRF3 Santa Cruz Biotechnology sc-9082 rabbit
anti-p65 Santa Cruz Biotechnology sc-372 rabbit
anti-phospho TBK1 (Ser172) Cell Signaling Technology 5483S rabbit
anti-TBK1 Abcam ab40676 rabbit
anti-STING R&D AF6516 sheep
anti-Calreticulin Abcam ab2907 rabbit
anti-GM130 Cell Signaling Technology 12480S rabbit
anti-gH2A.X (Ser139) EMD Millipore 05-636 mouse

Secondary antibodies Supplier Catalog No. Host species
AF568 donkey anti-sheep IgG Invitrogen A21099 donkey
AF647 goat anti-rabbit IgG Jackson ImmunoResearch 111-605-104 goat
AF568 donkey anti-mouse IgG Invitrogen A10037 donkey

Antibodies for flowcytometric analysis
Primary antibodies Clone Supplier Catalog No.

Purified Rat Anti-Mouse CD16/CD32 2.4G2 BD pharmingen 553141
APC-Cy7 anti-mouse CD45 30-F11 Biolegend 103116
PerCP-Cy5.5 anti-mouse NK1.1 PK136 Thermo Fisher Scientific 45-5941-82
FITC anti-mouse TCR beta H57-597 Thermo Fisher Scientific 11-5961-81
BV421 anti-mouse CD8a 53-6.7 Biolegend 100737
BV605 anti-mouse CD4 RM4-5 Biolegend 100547
BV421 anti-mouse CD4 RM4-5 Biolegend 100543
BV650 anti-mouse CD25 PC6.1 Biolegend 102038
APC anti-mouse/rat Foxp3 FJK-16s Thermo Fisher Scientific 17-5773-82
PE/Dazzle594 anti-mouse Ly6G 1A8 Biolegend 127647
BV570 anti-mouse Ly6C HK1.4 Biolegend 128029
AF700 anti-Gr-1(Ly6G/Ly6C) RB6-8C5 Thermo Fisher Scientific 56-5931-80
PE anti-mouse/human CD11b M1/70 Biolegend 101207
FITC anti-mouse F4/80 N418 Biolegend 117305
BV421 anti-mouse I-A/I-E (MHC-II) M5/114.15.2 Biolegend 107631
BV605 anti-mouse CD206 C068C2 Biolegend 141721
APC anti-mouse CD11c N418 Thermo Fisher Scientific 17-0114-81
FITC anti-mouse CD103 2E7 Biolegend 121419
BV605 anti-mouse/human CD11b M1/70 Biolegend 101237
BV421 anti-mouse CD11c N418 Biolegend 117329
PE conjucated cIgG DA1E Cell Signaling Technology 5742S
PE conjugated anti-phospho TBK1(Ser172) D52C2 Cell Signaling Technology 13498S
AF647 conjugated cIgG DA1E Cell Signaling Technology 2985S
AF647 conjugated anti-phospho IRF3(Ser396) D6O1M Cell Signaling Technology 10327S



Supplementary Table. 5  Sequences and catalog numbers of siRNA, shRNA, and plasmids used in the study

Human siRNA Sequence Dharmacon Catalog No.
DAPK1  #1 GAAGAAAUGCCGUGAGAAA D-004417-02
DAPK1  #2 GAACAGGUUUGGAAAUGAU D-004417-04
DAPK1  #3 GAUCAAGCCUAAAGAUACA D-004417-07
DAPK1  #4 GGAAACAAUCCGUUCGCUU D-004417-21
DAPK3  #1 GAACAUUCCUGGAUUAAGG D-004947-01
DAPK3  #2 CCACGCGUCUGAAGGAGUA D-004947-02
DAPK3  #3 GAGCCAGGCCCGUAAGUUC D-004947-03
DAPK3  #4 GAGGAGUACUUCAGCAACA D-004947-04
STING1  #1 GCACCUGUGUCCUGGAGUA D-024333-01
STING1  #2 GGUCAUAUUACAUCGGAUA D-024333-02
STING1  #3 GCAUCAAGGAUCGGGUUUA D-024333-03
STING1  #4 ACAUUCGCUUCCUGGAUAA D-024333-04
LMO7  #1 CUACUGAACUGGAUGAUUA D-019252-01
LMO7  #2 GAGUAUAAUGGAGAUGUU D-019252-02
LMO7  #3 UAGCAGGAUUGGAUAAUAU D-019252-03
LMO7  #4 GGACUAUUCUCAUUAAGGC D-019252-04
TRIP12  #1 GAACUGACAUCUCUGAUUU D-007182-01
TRIP12  #2 CCAAAGAUCUGCUUACAAA D-007182-02
TRIP12  #3 CAAAUAAGCCACAUAGUAA D-007182-04
TRIP12  #4 GAACACAGAUGGUGCGAUA D-007182-18

Mouse siRNA Sequence Dharmacon Catalog No.
Dapk1  #1 GGAAUCACCUGCAAGAAAU D-040260-01
Dapk1  #2 GAAUCAAGCUCAAACUGUU D-040260-02
Dapk1  #3 AAACGAGGCUCAAGGAUUG D-040260-03
Dapk1  #4 GAAGGAAUCUCUGACUGAA D-040260-04
Dapk3  #1 UCUCAGCAGUGAACUAUGA D-044800-01
Dapk3  #2 CCACGCAGUUCCUCAAACA D-044800-02
Dapk3  #3 GGGAGGAGAUCGAACGCGA D-044800-03
Dapk3  #4 CCGAGAUCGUGAACUAUGA D-044800-04
Cgas  #1 GGAUUGAGCUACAAGAAUA D-055608-01
Cgas  #2 AGAAAUCUCUGUGGAUAUA D-055608-02
Cgas  #3 GAAGAUCCGCGUAGAAGGA D-055608-03
Cgas  #4 GCUAAGAAGCCGUCCGCGA D-055608-04
Sting1  #1 CGAAAUAACUGCCGCCUCA D-055528-01
Sting1  #2 CAAAUCACACUCUGAAGUA D-055528-02
Sting1  #3 AACAUUCGAUUCCGAGAUA D-055528-03
Sting1  #4 GCAUCAAGAAUCGGGUUUA D-055528-04



Supplementary Table. 5  Sequences and catalog numbers of siRNA, shRNA, and plasmids used in the study

Human shRNA Sequence Clone ID
DAPK3 #1 CCGGCGTTCACTACCTGCACTCTAACTCGAGTTAGAGTGCAGGTAGTGAACGTTTTT TRCN0000009945
DAPK3  #2 CCGGGCACGACATCTTCGAGAACAACTCGAGTTGTTCTCGAAGATGTCGTGCTTTTTTG TRCN0000199874
STING1  #1 CCGGGTTTACAGCAACAGCATCTATCTCGAGATAGATGCTGTTGCTGTAAACTTTTTTG TRCN0000134594
STING1  #2 CCGGGCAGAGCTATTTCCTTCCACACTCGAGTGTGGAAGGAAATAGCTCTGCTTTTTTG TRCN0000163029
TBK1  #1 CCGGGCAGAACGTAGATTAGCTTATCTCGAGATAAGCTAATCTACGTTCTGCTTTTTG TRCN0000314787
TBK1  #2 CCGGGCGGCAGAGTTAGGTGAAATTCTCGAGAATTTCACCTAACTCTGCCGCTTTTTG TRCN0000314840
LMO7  #1 CCGGGCCTCTTTAGATTACATAGAACTCGAGTTCTATGTAATCTAAAGAGGCTTTTT TRCN0000006489
LMO7  #2 CCGGGCGTCATTAAGAAGATCAATACTCGAGTATTGATCTTCTTAATGACGCTTTTT TRCN0000006491
TRIP12  #1 CCGGGTATCTAAGACTGGTTATATTCTCGAGAATATAACCAGTCTTAGATACTTTTTG TRCN0000273207
TRIP12  #2 CCGGTATCAGTCGATACTGGTATTACTCGAGTAATACCAGTATCGACTGATATTTTTG TRCN0000273136

Mouse shRNA Sequence Clone ID
Dapk3  #1 CCGGGCAGTGAACTATGACTTTGATCTCGAGATCAAAGTCATAGTTCACTGCTTTTT TRCN0000024246
Dapk3  #2 CCGGGCATGACGTGTTCGAGAACAACTCGAGTTGTTCTCGAACACGTCATGCTTTTT TRCN0000024248
Dapk3  #3 CCGGCCCAACATCATAACACTGCATCTCGAGATGCAGTGTTATGATGTTGGGTTTTT TRCN0000024244
Dapk3  #4 CCGGCGCATTAAGCTCATCGACTTTCTCGAGAAAGTCGATGAGCTTAATGCGTTTTT TRCN0000024245
Sting1  #1 CCGGATGATTCTACTATCGTCTTATCTCGAGATAAGACGATAGTAGAATCATTTTTTG TRCN0000346320
Sting1  #2 CCGGCAACATTCGATTCCGAGATATCTCGAGATATCTCGGAATCGAATGTTGTTTTTG TRCN0000346266
Tbk1  #1 CCGGGCTGGCCGAGAACAATCATATCTCGAGATATGATTGTTCTCGGCCAGCTTTTT TRCN0000026954
Tbk1  #2 CCGGCCAGAATCAGAATTTCTCATTCTCGAGAATGAGAAATTCTGATTCTGGTTTTT TRCN0000027015



Supplementary Table. 5  Sequences and catalog numbers of siRNA, shRNA, and plasmids used in the study

Human ORF clones
Gene name Supplier Catalog No. NCBI Accession No. Definition

LMO7 Genscript OHu08783 NM_005358.5 Homo sapiens LIM domain 7 (LMO7), transcript variant 1, mRNA
MLLT6 Genscript OHu05249 NM_005937.4 Homo sapiens MLLT6, PHD finger containing (MLLT6), mRNA.
RNF31 Genscript OHu25779 NM_017999.5 Homo sapiens ring finger protein 31 (RNF31), transcript variant 1, mRNA.
TRIM22 Genscript OHu15306 NM_006074.5 Homo sapiens tripartite motif containing 22 (TRIM22), transcript variant 1, mRNA.
TRIM56 Genscript OHu72997 XM_011516589.3 Homo sapiens tripartite motif containing 56 (TRIM56), transcript variant X1, mRNA.
TRIP12 Genscript OHu08708 NM_004238.3 Homo sapiens thyroid hormone receptor interactor 12 (TRIP12), transcript variant 3, mRNA.
WDR26 Genscript OHu01176 NM_025160.6 Homo sapiens WD repeat domain 26 (WDR26), transcript variant 1, mRNA.

Other plasmids
Name Supplier Catalog No.

pDONR223-DAPK3 Addgene 23436
pLX304 Addgene 25890
psPAX2 Addgene 12260
pMD.2G Addgene 12259
pLenti-CMV-Puro-LUC Addgene 17477
pEF-BOS huTBK1 FlagHis Addgene 27241
pEF-BOS huTBK1 K38M FlagHis Addgene 27240



Supplementary Table. 6  Sequences of qRT-PCR primers and cloning primers used in the study

Primers for SYBR green
Gene Forward primer Reverse primer

Human IFNB1 GCTTGGATTCCTACAAAGAAGCA ATAGATGGTCAATGCGGCGTC
Human CXCL10 GTGGCATTCAAGGAGTACCTC TGATGGCCTTCGATTCTGGATT
Human CCL5 CCAGCAGTCGTCTTTGTCAC CTCTGGGTTGGCACACACTT
Human ACTB TGAAGTGTGACGTGGACATC GGAGGAGCAATGATCTTGAT
Mouse Ifnb1 AGCTCCAAGAAAGGACGAACA GCCCTGTAGGTGAGGTTGAT
Mouse Actb TCATCACTATTGGCAACGAGCGGT TGCCACAGGATTCCATACCCAAGA

Taqman probes
Gene Supplier Catalog No.

Human DAPK1 Applied Biosystems Hs00234489_m1
Human DAPK2 Applied Biosystems Hs00204888_m1
Human DAPK3 Applied Biosystems Hs00154676_m1
Human IFNB1 Applied Biosystems Hs01077958_s1 
Human IL6 Applied Biosystems Hs00985639_m1
Human ACTB Applied Biosystems Hs01060665_g1 
Mouse Ifnb1 Applied Biosystems Mm00439552_s1 
Mouse Cxcl10 Applied Biosystems Mm00445235_g1
Mouse Mx2 Applied Biosystems Mm00488995_m1
Mouse Il6 Applied Biosystems Mm00446190_m1
Mouse Dapk1 Applied Biosystems Mm00459400_m1 
Mouse Dapk2 Applied Biosystems Mm00802402_m1
Mouse Dapk3 Applied Biosystems Mm01172884_m1
Mouse Actb Applied Biosystems Mm02619580_g1
Mouse Rn18s Applied Biosystems Mm03928990_g1

For pGEX-4T-2 cloning (recombinant GST-tagged protein)
Gene Forward primer Reverse primer

GST-LMO7(360-460) tttgtcgactCAAAAGATTTATGGTG aaagcggccgctcaCTTTTGATTTTGGGATTCCCT
GST-LMO7(810-910) tttgtcgactTCAGAAAAATCTTCAAATC aaagcggccgctcaTAGGCGGTCCTGCTCCT
GST-TRIP12(260-360) tttggatccTTTGATTGGGCTGC aaagcggccgctcaTTCAGGGTCTGCCATTTT
GST-TRIM56(400-500) tttgtcgactCCGAAGACTGAGAGACAGG aaagcggccgctcaCCGCGTGGGGAAACTG
GST-STING(149-379) cccGGATCCgaaaaagggaatttcaacg cccGCGGCCGCtcaagagaaatccgtgcggagag
GST-TBK1(K38M) aaaggatccATGCAGAGCACTTCTAATCATCT aaagcggccgcTTAAAGACAGTCAACGTTGCGAA


